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(54) Tifle: HUMAN NUCLEIC ACID SEQUENCES FROM TISSUE OF BREAST TUMORS 
(54)Bezdchnung: MENSCHUCHE NUKLEmsAURESEQUENZH^ AUS BRUSTTOMORGBWEBE 

The invention relates to human nucleic acid sequences, 
mRNA, cDNA, gcmmjic sequences, from tissue of breast tumors 
which code for gene products or parts Aeieof, and to die use 
of said nucleic acid sequences. Hie Invention also relates to the 
polypeptides obtained from die sequences and to die use diereof . 

(57) Z iMam tmmf^iffntng 

Bs wnden m^schliche Nukleinsfluresequenzen - mRNA, 
cDNA, genomische Scqucnzen - aus Brasttumoigewebe, die filr 
Gcnprodukte od^ Teile davon kodieien und deien Vmwndung 
beschricben. Es wwden weiteihin die flb^ die Sequenzen 
erhaldichen Polypeptide und deien Verwendung besdirieben. 
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Menschliche Nukleinsauresequenzen aus Brusttumorgewebe 

Die Erfindung betrifft menschliche Nukleinsauresequenzen aus Bmsttumorqewebe die 
5 hir Genprodukte Oder Teile davon kodieren. deren funktionale Gene, die mindesteris ein 
biologisch aktives Polypeptid kodieren und deren Venvendung ""naesiens ein 

awenVe^n^^!!^ weiterhin die Qber die Sequenzen erhdltlichen Polypeptide und 

10 Eine der Haupttodesursachen bei Frauen ist der Bmstkrebs. fur dessen Bekampfuna 
neue Therapien notwendig sind. Bisher venvendete Therapien. wie z B 
Chemotherapie. Hormontherapie oder chimrgische Entfemung des Tumorgewebes 
fuhren hdufug nicht zu einer vollstSndigen Heilung. 

15 Das Phanomen Krebs geht hSufig einher mit der Ober- Oder Unterexpression gewisser 
Gene in den entarteten Zellen. wobei noch unklar ist. ob diese verSnderten 
Expressionsraten Ursache oder Folge der malignen Transfonnation sind Die 
Identifikation solcher Gene ware ein wesentlicher Schritt fOr die Entwicklung neuer 

on i«« M?f ? Krebs per spontanen Entstehung von Krebs geht haufig eine Vielzahl 

20 von Mutatonen voraus. Diese kbnnen verschiedenste Auswirkungen auf das 
Expressionsmuster in dem betroffenen Gewebe haben. wie z.B. Unter- oder 
Uberexpressran, aber auch Expression verkOrzter Gene. Mehrere solcher 
Verandemngen durch solche Mutationskaskaden kflnnen schiie&lich zu bdsartigen 
Entartungen fQhren. Die Komplexltat solcher Zusammenhdnge erschwert die 

25 expenmentelle Herangehensweise sehr. 

FOr die Suche nach Tumor-bezogenen Kandidatengenen. d.h. Genen. die als Ursache 
fOr Oder als Folge von bdsartigen Entartungen nomialen. menschlichen Gewebes 
,n lo^S®" "^"^ Datenbank venvendet. die aus sogenanten ESTs 

30 bfteht ESTs (B^ressed Sequence Tags) sind Sequenzen von cDNAs. d.h. levers 
transknbierten mRNAs. den MoiekQIen also, die die Expression von Genen 
widerspiegeln. Die EST-Sequenzen werden fOr nomfiale und entartete Gewebe ennlttelt 
Solche Datenbanken werden von verschiedenen Betreibem z.T. kommerziell 
angeboten. Die ESTs der LifeSeq-Datenbank. die hier venwendet wird. sind in der Regei 
35 zwischen 1 50 und 350 Nukieotide lang. Sie representieren ein fiir ein bestimmtes Gen 
kJ^. 1?"^®^- <l^e8es Gen nonnalenweise sehr viel langer ist ( > 2000 

Nukieotide) Durch Veigle^ der Expressknismuster von normalen und Tumorgewebe 
Si" c" K ? Sr'?i^®'LT'®"*®"' Tumorentstehung und -prolifertion wichtig 

An ^^'Jn^i^Sil^^^^^^ Problem: Da durch unterschiedliche Konstnjktionen 
40 dercDNArBibltottiekendlegefundenen EST-Sequenzen zu unterschiedlichen Regionen 
faI21""w 9«W>ren kbnnen. ergabe sich in einem solchen Fall einloilig 

^!?®^Jii'**^*"Jf Vorkommens dieser ESTs in dem jeweiligen Gewebe. Dieses 
worde eret bemerkt werden. wenn das vollstandige Gen bekannt ist und somit die ESTs 
dem gleichen Gen zugeonjnet werden kSnnen. 

^ w^^S?®"' FehlemiSglichkeit vemngert werden kann.* wenn 

awor samtltehe ESTs aus dem jeweiligen Gewebstyp assembliert werden, bevor die 
Expressionsmuster miteinander verglichen werden. Es wurden also Obertappende ESTs 
ein imddesselben Gens zuiangeren Sequenzen zusammengefaRt(s. Fig 1 Fig 2a 
und Fig.3). Durch diese Veriangemng und damit Abdeckung eines wesentlich grO&eren 

50 Genbereichs in jeder der jeweyigen Banken sollte der oben beschriebene Fehler 
weitgehenst vemueden werden. Da es hierzu keine bestehenden Softwareprodukte 
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Es tonnten nun die Nukleinsaure^equenren Seq. ID No 2-67 149-161 2ni ^n, 
gefanden wenjen. die ale Kandklatengene beim Bn«th,,«^ *e liSlIn 
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S^uelitSf ® genannten Nuklelnsaure- 



Oder 



c) elneNuWeinsaure-Sequenz.dtekompl^^ 

genannten Nukleinsaure-SequenzenSsL ^" "en unier a j oder b) 

od« «ne i<ornplementare Oder allelische VaHante <to-<ii and dte SiSkl^ 
Bnisttumorgewebeerhdhtexprimiertsind ^wAoieim 

Die erfindungsgemaaen Nuklelnsaure-Sequenzen weisen im aHopmoin«« ^- . « 
von mindestens 50 bis 4500 bp. vorzuasweise eineTflnno TJ ^ T "^ '"^"9^ 
bp. InsbesondeiB eme Lange^n ^SoTp a^^^^^^^ " ^0°° 
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Mrtden erflndungsgemaBenTeilsequenzenSeq.lDNoa.Z 9 15 17 ia 21 9«; r>7 
33. 35. 36. 38. 39. 40. 42. 43. 44. 46. 47. 48. 50 51. 52 53 54* K 57 58 II' li Jo 

S^r^^'^"^"^*?? konstojiert werden. wobei aufderKassette 3^^6106 
21 ^J^i",;^'^®^^'^^"^ zusammen mit mlSeTSns7ner 

einem geeigneten Promotor, kombiniert wird. Die erfindungsgemaiten SeqJe;i^Jn 
^ ^ kOnnen in sense oder antisense Orientierung eingefiigt sein ^^Quenzen 

In der LiteraUir sind ist sine grofie Anzahl von Expressionskassetten bzw Vektoren und 
Promotoren bekannt. die venvendet werden kOnnen. veworen und 

UnterExpressfonskassettenbzw.VsidorensindzuverstehenM wiez B 

15 phagescnpt. pBs. ♦X174. pBluescript SK. pBs KS. pNH8a. pNH16a pNHlLTNmfi; 
(StratageneX pT,t:99A. pKK223^. pKK23a-3. pDRi40. pRITS (^alrSacIa) ' ^ 

e.nzelnen s.nd fblgende Promotoren gemeint lad. lacZ. T3. T7. lamMa Pr trc 

CMV. HSVThymkJIn-Klnase. SV40. LTRs aus Retrovirus und Maus Metallothioneln-I. 
25 Die auf der Expressionskassette befindiichen DNA^equenzen kflnnen ein 

P^'p^V^eiS^Lt '^'^"^ ''"''^ '^"^^ 
^ Die Expressionskassetten sind ebenfaiis Gegenstand der vorliegenden Erfindung. 

SSi JilSS."?^^^®'"^'^^" Nuklelnsaure-Fragmente kdnnen zur Herstellung von 

si^frSri^if ? ® Yf «««ndung der erfindungsgemSBen Nukleinsaure- 
s>equen2en. sowne die aus der Venvendung ertiaitlichen Gen-Fragmente. 

Die erfindung^err^fien Nukleinsaure-Sequenzen konnen mit geeigneten Vektoren in 
Wwtezellen gebracht werden. in denen als heterologer Teil die auf den N^kl^nsau^ 
40 Fragmenten enthaltene genetischen Informatfon bSndet. die exprSSSrt wird! 

d^^J^di^e^:?^!^^^^^^^ ^'-"'-"^ G^-stand 
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Geeignete Wirtszellen sind z. B. prokaryontische Zellsysteme wie E coli oder 
eukaryontische Zellsysteme wie tierische oder humane Zellen oder hSen 

fS,: vetB"nT:eiSr^ ^^"^ 
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Die Henstellung der Polypeptide Oder deren Fragment erfbigt durch Kultivieruna der 

Femer betriffl die vortiegende Erfindung Polypeptld-Tellsequenzen. soqenannte ORF 
?v^Tir?S^"??"'^^®P*"«' ^""^^ Sequenzprotokollen Sei ?D No 71 79 81 
117. 119.121. 123. 126. 128-147. 162-168. 172. 174^ 177-180. 18^185. 187. i/d lk 

Sor.n'J.ni""incK^^ mindestens eine 80%lge 

Pni^iSSn V f®^"^®"^ eine 90%.9e Homuionie zif den erfindungsgemaBen 
Polypeptld-Tellsequenzen derSeq. ID No 71-79, 81-117. 119-121 123 iIr io« iat 
15 162-168. 172. 174. 177-180. 18^185. 187. 190. 192-198 * 

Die Erfindung betriffl auch Antikorper. die geqen ein Polvoeotiri nHor Fro««,«„» ^ 
Unter Antikfirper sind insbesondere monoklonale Antikflrper zu verstehen. 

OK ?^,^'^!l*^"?959!!^^'^po'y^^^ 81-117 na 

25 121. 123. 126. 128-147. 162-168. 172. 174. 177-180. 183-185. 187 190 192 198 
konnen auch als Tool zum Auffinden von WirkstoWgegen B^stkrebf^^^^ 
wertien. was ebenfells Gegenstand der vortiegenden Erfndung ist "^'^^'^^^ 

•^n MlS,"^!il°°3enstanddervorH^^^ 

30 Nukleinsaure-SequenzengemaBdenSequenzenSeq ID No 3 7 9 i? 17 ia oi o= 
27. 33. 35. 36. 38. 39. 40. 42. 43. 44. 46 47. 48. 50.5l" 52 53 M 55 57 58 5Q fii ' 
?^f' • ''-f ^60-^^1 zur ^p;eSiJn vS^Vol'y^ep^^^^^ 

Tools zum Auffinden von Wirkstoffen gegen Bmstkrebs venvendet weKdnJJ^S 

I'sr/i-'^^^i-i^^^ 

Die geftjndenen erfindungsgemaBen Nukleinsauie-Sequenzen kdnnen auch 
45 genomische Oder mRNA-Sequenzen sein. 

Die Erfindung betriffl auch genomische Gene, ihre Exon- und Intronstmktur unri riomn 
?f ^t^W^cf' den cDNAs der Sequenzen Seq iS N^t 7 9 ?5 1 7 
18, 21 , 25. 27, 33, 35. 36. 38, 39, 40. 42. 43. 44 46 47 48 50 51 % « It 

50 58,59,61,62,63.65.66,67,150-153.155-'l59:f6b^l'6S^ 
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BAQ^. PAC- und Cosrrwd-Bibliotheken gescreent und Qber komplementare 
Basenpaamng (Hybridislerung) spezrfisch humane Klone isolleS Se w Lierten SAC 

15, 17. 18. 21. 25. 27. 33. 35. 36. 38, 39. 40, 42, 43, 44 46 47 « ^1 52 J' « 



25 



30 



WO 99/47669 ^ PCT/DE99/00908 

Bedeutungen von Fachbegriffen und AbkQizungen 

Nukleinsauren= Unter Nukleinsauren sind in der voliegenden Erfindung zu 

verstehen: mRNA. partielle cDNA. volldngen cDNA und 
-.p- genomische Gene (Chromosomen). 

UKh = Open Reading Frame, eine definierte Abfblge von Aminosauren 

cnntin- cDNA-Sequenz abgelertet werdin kann 

^" Eine Menge von DNA^equenzen. die aufgmnd sehr grotter 

Singleton= Ein Contig. der nur eine Sequenz enthait. 

Modu; ^ Dornane eines Proteins mit einer definierten Sequenz die eine 

15 v5!S^S^ ""^ ""*«^^*«dMchen f^roteinen 

^ " wahlweise das Nukleotid A, T, G oder C 

20 ^ " wahlweise eine der 20 natQilich vorkommenden AminosSuren 



ErMMrung zu den Alignmentparametem 

H^IUium . anfanglicher Identitatsbereich 

ZSmnm "^^^ "^"^"^^^ Anzahl von Insertionen 

maximum percent mismatch^ maximale Abweichung in % 



ErkJirung der Abbildungen 

35 ^ DatenbL^lT*^^^® Gen-Suche in der Incyte LifeSeq 

Rg. 2a zeigt das Prinzip der EST-Assembliemng 

^ Fig. 2b1.2b4 zeigt das gesamte Prinzip der EST-Assemblierung 

FJg. 3 zeigt die In silkx) Subtraktion der Genexpression in 

verschiedenen Geweben 

Fig. 4b zeigt den elektronischen Northern 

^ Rg-S ze'fltd'elsolierungvongenomischenBAC-undPAC-KIonen. 
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Die nachfolgenden Beispiele erldutem die Herstellung der erfindunqsqemaiXen 
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Beispiel 1 

Suche nach Tumor-bezogenen Kandidatengenen 

Zuerst wurden samtliche ESTs des entsprechenden Gewebes aus der LifeSea 

GAP4 oes Staden- Fakets mit den Parametern 0% mismatch. 8 pads per read un^ 
emem m.mmalen match von 20 assemblies Die nicht in die GAploatentonk 
aufgenommenen Sequenzen (Fails) wurden erst t>ei 1% mismatrh .mrt h w« u . 

»?^s^eT^t^r^^^^^^ 

oSSTnts^Ts^r^^^^^^ 

wurden abemials extrahiert und mrt den S^n S^XSisu^^^^^^^^^^ 

S;??""- ""ii^" ""'^ ^^^^^^^^""^ aufglnommeSlnTqurzS^ a^^^^^^ 

bei 4% mismatch assemblierL Die Consensussequenzen wurden aSpn.n?nf»H2„ 

dS'?™;' l^'^f' Ausgangsbasis fOr die ^vSsJeSche ve^^^^^^^^^ 
SSioho?"^"' sichergestellt werden. daS unter den venvendeten pS^X^ 
samaiche Sequenzen von einander unabhSngige Genbereiche darBteHteH^^^^^ 

Fig. 2b.1.2b4 veranschaulicht die Vsriangemng der Brusttumorgewebe ESTs. 

pie so assembllerten Sequenzen der jeweiligen Gewebe wurden anschlieRpnn mi»«ie 
des gleichen Programms mitelnander verglichen (Fig 3) Hte^ vS^^nS 
^uenzen des ersten Gewebes in die DltenbankXlgete^(ra?e^^^^^^ 
daft diese voneinander unabhdnglg waren.) wichtig. 
Danri wurden alle Sequenzen des zweiten Gewebes mIt alien des erstpn x/Amii,^«„ 
Das Ergebnis waren Sequenzen. die fiir das erste bzS^^ das Svelfe^S^^^ 

lS.Tnw!S^'^ "^""^ Letzteren^rte daTOe^^^^^ 

Hauflgkeit des Vorkommens n den jeweiliqen Geweben aiiwiai^ort-Tf c« T 

Wer^ng der assem^lerten Seqienzen'J^t^^dlS P^l^^e: w^u'^^^^^^^ 

nXZT^^^'^f^ir'r'''^'- ""'^ Sequenzen'3en ei~^^^^ 
Northem (s. Beispiel 2.1) unterzogen. wodurch die Verteilung in samtlid^en Tumnr In 
Normal-Geweben untersucht wurde (s. Fig. 4a und Fig 4b) Die reSen ilZw'ln 
wurden dann mit Hilfe samtlicher Incite ESTs und aMen ESTs IffeSf n«^^^^^ 
veiiangert (s. Beispiel 3). AnschlieBend wurde^die Sequenzen u^^^^^^ 

mOgliche. fiir Proteine kodierende Regfonen untersucht a'R-nen. sowie aur 
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Bei8piel2 



AJgorithmus zur Identifikation und Veri^ngerung von partiellen 
cDNA^uenzen mit verandertam Expresslonsmuster 

Im folgenden soli ein Algorithmus zur Auffindung Qber- oder unterPvnrimiorf«.r 

einem Fiulkliagramm zusammengefaBt (s. Rg. 4b). 

2.1 Eloktronischer North, ?fn-B!ot 
2.1.1 

Analog der unter 2.1 beschriebener. Verfahrensw«is« wurdedie Seouorr <?«n irx s. o 
gelunden. die 9x starker im Brusttumorgewebe als Im nSlS^^n ilTZ ,^^^ 

rae m6gllche Funktlon dieses Genbeielches betriffl ein IZ-kDa-lnterferon-induzierbares 
Das Ergebnis ist wie fotgt 



wo 99/47669 



9 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 2 
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Blase 
Brust 
EierstocJc 
EndoJerines_Gewebe 
Gastrointestinai 
Gehirn 
Haema t opoe t isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust -Hype rplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Neisse_Blutkoerperchen 



NOHMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 



0053 
0030 
0000 
0039 
0085 
0.0028 
0.0000 



0000 
0074 
0000 
0037 
0097 
0.0034 
0.0030 
0.0038 
0.0030 
0.0048 
0.0083 
0.0000 
0.0093 
0.0030 
0.0089 
0.0000 
0.0035 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.010i2 " 
0.0458 
0.0338 
0.0000 
0.0143 
0.0099 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0117 



007 V 
0120 
0000 
0000 
1066 
0043 
0000 



verhaeltnisse 
N/T T/N 
0 . 0000 undef 
0.1165 8.5843 
0.0899 11.1243 
undef undef 
0.2714 3.6843 
0.8601 1.1626 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
1.5801 0.6329 
1-2599 0.7937 
0.2855 3.5025 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
0.0281 35.6161 
1.1186 0.8939 
undef 0.0000 
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Bntwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Hc^y.-Biutgefaease 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorg£uie 



POETOS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0039 

O.OCOO 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
0.0228 
0.0000 
0.0082 
0.0244 



Eierstock-Oterus 
EndokrinesjGewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.0032 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0010 
0.0128 
0.0000 



Prostata 
Sinnesorgane 



2.1^. 
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Das Ergebnis ist wie folgt: 

Elektronlscher Northern fOr SEQ. ID. NO: 5 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrine3_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Nuskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0093 

0.0013 

0,0152 

0.0018 

0.0174 

0.0051 

0.0993 

0.0249 

0.0000 

0.0053 

0.0061 

0.0261 

0.1062 

0.0171 
0.0000 
0.0114 
0.1258 
0.0000 
0.0826 
0.0036 
0.0000 
0.0000 
0.0178 
0.0000 
0.1018 



TOMOR 

%Haeufigkeit 
0.1508 
0.0392 
0.0000 
0.0027 
.0048 
.0055 
.0000 
.0000 
.0129 
0.0000 
0.0000 
0.0307 
0.0230 
0.0180 
0.0068 
0.0000 
0.1600 
0.0000 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0, 



Verhaeltnisse 
N/T T/M 
0.0616 16,2223 
0.0340 29.4320 
undef 0.0000 
0.6698 1.4930 
j.?i*/i2-r..2729 
0.92?9 1.0765 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
0.8508 1.1753 
4.6197 0.2165 
0.9517 1.0508 
0-0000 undef 
undef 0.0000 
0.7862 1.2720 
undef undef 
undef 0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
""Foetal 0.0052 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0,0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0410 
Nerven 0,0000 
Prostata 0.044 9 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



11 



PCT/DE99/00908 



2.1.3. 

Analog der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Seauenz Sen in Wo 
16 gefunden. d.e 30x starker im Brusttumorgewebe als im noSi^fe^SrvcJSommt 

S^tSn?r!?lu""'*5" "^'^^ Genbeneiches betrifft menschliches Tim23. welches Im 
KlSsSS^efoT''^^^ mltochondrialen Membran tokalisrrltr 

Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 16 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Geiiebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Liinge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndann 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesbrgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeu£igkeit 

0.0046 

0.0013 

0.0000 

0.0091 

0.0116 

0.0076 

0.0084 

0.0199 

0.0198 

0.0106 
0.0183 
0.0100 
0.0193 
0.0034 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0048 
0.0017 
0.0073 
0.0031 
0.0030 
0.0089 
0.0118 
0.0009 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0051 

0.0153 

0.0026 , 

0.0082 

0.0095 

0.0055 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0.0000 

0.0024 

0.0000 

0.0060 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0085 

0.0071 



VerhaeJtnisse 
N/T -/N 
0.9092 1.0998 
0.0874 11.4458 
0.0000 undef 
1.1163 0.8958 
1.2214 0.8187 
1.3934 0.7177 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
3.0606 0.3267 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
4.2137 0.2373 
undef 0.0000 
0.5710 1.7513 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
0-5593 1.7879 
0.2321 4.3088 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0154 

0.0000 

0.0125 

0.0000 

0.0041 

0.0111 

0.0000 

0.0499 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0068 
Endokrines^Gewebe 0.0000 
"Foetal 0.0064 
Gastrointestinal 0.0244 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.0065 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



12 



PCT/DE99/00908 



In analoger Verfahrensweise wurden auch folgende Northerns gefunden: 
Elektronlscher Northern fQr SEQ. ID. NO: 3 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endo)crines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
.^-patisch 
Hc-z 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-HyperpXasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Saznenblase 
Sinnesorgane 
Weiss e_Blut koerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0046 

0.0067 

0.0061 

0.0018 

0.0039 

0.0339 

0.0112 

0.0149 
,0.0050 

0.0064 

0.0183 

0.0137 

0.0097 
0.0086 
0.0030 
0.0057 
0.0030 
0.0024 
0.0116 
0.0036 
0.0093 
0.0030 
0.0000 
0.0118 
0.0061 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0128 
0.0174 
0.0000 
0.0082 
0.0048 
0.0110 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0153 
0.0120 
0.0342 
0.0110 
0.0000 
0.0085 
0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.3637 2.7495 
0.3822 2.6162 
undef 0.0000 
0.2233 4.4791 
0.8143 1.2281 
3.0964 0.3230 



undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
0.6300 1.5874 
0.7138 1.4010 
0.0868 11.5165 
0.5143 1.9446 
undef 0.0000 
0.2797 3.5758 
1.6246 0.6155 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0092 
Gehirn 0.0188 
Haemaropoetisch 0.0079 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeu£igkeit 
Brust 0.0204 
Eierstock-Uterus 0.0091 
Endokrines_6ewebe 0.0000 
^Foetal 0.0093 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0114 
Haut-Muskel 0.0227 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0291 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



PCT7DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 4 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
EierstocJc 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
MusJcel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0093 
0.0133 
0.0091 
0.0274 
0.0116 
0.0212 
0.0084 
0.0348 
0.0149 
0.0191 
0.0122 
0162 
0290 
0069 
0178 
0038 
0180 
0.0214 
0.0182 
0.0073 
0.0218 
0.0357 
0.0178 
0.0118 
0.0218 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0256 
0.0283 
0.0104 
0.0490 
0.0095 
0.0164 
0.0000 
0.0000 
0.0259 
0.0137 
0.0000 . 
0.0165 
0.0153 
0.0120 
0.0068 
0.0221 
0.0000 
0.0234 
0.0214 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.3637 2.7495 
0.4704 2.1256 
0.8765 1.1409 
0.5582 1.7916 
1.2214 0.8187 
1.2902 0.7751 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.5739 1.7426 
1.3873 0.7208 
undef 0 . 0000 
0.9782 1.0223 
1.8899 0.5291 
0,5710 1.7513 
2.6050 0.3839 
0.1714 5.8337 
undef 0.0000 
0.9152 1.0926 



0.8510 1.1751 



FOETUS 

oc %Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0154 
Gehlm 0.0125 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0123 
Lunge 0.0111 
Niere 0.0124 
Prostata 0.0499 
Sinnesorgane 0.0000 



40 



45 



50 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0183 
Endokrines_Ge%#ebe 0.0000 
Foetal 0.0076 
Gastrointestinal 0,0488 
Haematopoetisch 0.0000 



gc Haut-Muskel 0.0259 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0090 

Prostata 0.0128 

gQ Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 
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Elektronischer Northern fQr SEQ, ID. NO: 6 



^u^- u . Verhaeltnisse. 
%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Neisse_Blutkoerperchen 



0.0000 
0.0053 
0.0061 
0.0018 
0.0039 
0.0076 
0.0042 
0050 
0099 
0064 
0000 
0050 
0000 
0.0034 
0.0119 
0.0038 
0.0030 
0.0167 
0.0033 
0.0036 
0.0062 
0.0119 
0.0089 
0.0000 
0.0009 



0.0102 

0.0196 

0.0052 

0.0027 

0.0095 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0.0129 

0,0000 

f. . C *' 17 

0.0142 

0.0230 

0.0000 

0.0137 

0.0055 

0.0000 

0.0128 

0.0142 



0.0000 
0.2718 
1.1686 
0.6698 
0.4071 
2.3223 
undef 
undef 
0.7651 
.undef 
0.0000 
0.3511 
0.0000 
undef 
0.8683 
0.6857 
undef 
1.3051 
0.2321 



undef 
3.6790 
0,8557 
1.4930 
2.4562 
0.4306 
0.0000 
0.0000 
1.3069 
0.0000 
undef 
2.8478 
undef 
0.0000 
1.1517 
1.4584 
0.0000 
0.7662 
4.3088 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0154 
Gastrointenstinal 0 . 0062 
- , J Gehirn O.OCOO 
Haematopoetisch 0 . 0000 
Herz-Blutgef aesse 0 . 004 1 
Lunge 0.0037 
Niere 0.0062 
Prostata 0,0249 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0023 
EndokrinesjGewebe 0.0000 
Foetal 0.0047 
Gastrointestinal 0.0122 
Haenatopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0,0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0256 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



15 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fDr SEQ. ID. NO: 7 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t 1 s ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muakel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Pros tata-Hyperplas ie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0186 

0.0147 

0.0182 

0.0456 

0.0233 
0.0314 
0.0196 
0.0199 
0.0050 
0.0328 
0.0183 
0.01^9 
0.0193 
0.0223 
0.0208 
0.0246 
0.0449 
0.0167 
0.0231 
0.0109 
0.0125 
0.0357 
0.0356 
0.0000 
0.0165 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0051 

0.0261 

0.0234 

0.0245 

0.0190 

0.0230 

0.0378 

0.0000 

0.0388 

0.0275 

.0351 

.0284 

.0460 

.0480 

0205 

0055 

0267 

0383 

0214 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
3.6370 0.2750 
0.5606 1.7838 
0.7791 1.2836 
1.8605 0.5375 
1.2214 0.8187 
1.3639 0.7332 
0.5175 1.9325 
undef 0.0000 
0.1275 7.8416 
1.1947 0.8371 
0.5224 1.9144 
0.5267 1:8986 
0.4200 2.3811 
0.4639 2,1554 
1.0130 0.9871 
4.4569 0.2244 
1.6846 0.5936 
0.4350 2.2987 
1.0831 0.9233 



35 



40 



45 



50 



55 



Entwicklung 
Gastrolntenstinal 
Gehim 
Haenatopoetisch 
Herz-BIutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0307 

0.0247 

0.0375 

0.0118 

0.0204 

0.02D5 

0.0185 

0.0249 

0.0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0068 
0.0068 
0.0000 



Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.0093 
Gastrointestinal 0.0000 
Haenatopoetisch 0.0114 
Maut-Muskel 0.0097 
Hoden 0.0078 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0100 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0155 



60 



wo 99/47669 
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aektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 8 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrine s_Ge webe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haeroatopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
• " Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndazm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeu£igkeit 

0.0X39 

0.0080 

0.0122 

0.0274 

0.0252 

0.0237 

0.0098 

0.0149 

0.0149 

0.0381 

0.0183 

0.0174 

0.0097 

0.0171 

0.0208 

0.0284 

0.0180 

0.0119 

0.0116 

0.0109 

0.0374 

0.0386 

0.0356 

0.0000 

0.0113 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T T/N 


U. OZol 


0.4959 2.0163 


0. 0414 


0.1931 5.1778 


0. 0260 


0.4674 2.1393 


0.0354 


0.772B 1. 2940 


0.0333 


0.7561 1.3226 


0.0175 


. 1.3547 0.7382 


0.0000 


undef 0.0000 


0.1693 


0.0881 11.3508 


0.0129 


1.1477 0.8713 


0.0412 


Q.9Z^:?, l.ORT?,. 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0615 


0.2836 3.5259 


0.0383 


0.2520 3.9685 


0.0180 


0.9517 1.0508 


0.0548 


0.3799 2.6323 


0.0000 


undef 0 . 0000 


0.1066 


0.1685 5,9360 


0.0213 


0.5593 1.7879 


0.0285 


0.4061 2.4622 



35 



40 



45 



Bntwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehlrn 
. Haeinatopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0307 

0.0216 

0.0188 

0.0079 

0.0245 

0.0259 

0.0062 

0.0748 

0.0000 



50 



55 



60 



Brust 

Eierstock-Uterus 
EndokrinesGewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haeinatopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0068 

0.0205 

0.0000 

0.0233 

0.0366 

0.0000 

0.0615 

0.0078 

0.0164 

0.0181 

0.0192 

0.0387 



wo 99/47669 



17 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 9 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-SJcelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Saiiienblase 
Sinnesorgane 
Heisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0046 

0.0053 

0.0122 

0.0036 

0.0213 

0.0051 

0.0028 

0.0348 

0.0297 
0.0064 
0.0000 
0.0324 
0.0000 
0.0017 
0.0357 
0.0208 
0.0000 
0.0214 
0.0050 
0.0145 
0.0031 
0.0176 
0.0089 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0128 
0.0218 
0.0026 
0.0109 
0.0048 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

o.oboo 

0.0137 
0.0000 
0.0189 
0.0077 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0085 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.3637 2.7495 
0.2446 4.0878 
4.6745 0.2139 
0.3349 2.9861 
4.4784 0.2233 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
0.4624 2.1624 
undef undef 
1.7118 0.5842 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
2.5169 0.3973 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Herz-filutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Cndokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haema t opoe t is ch 
Haut-Muskel 



Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



Hoden 0.0000 
Lunge 0.0246 



FOETUS 

«Haeufigkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0039 

0.0041 

0.0148 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0068 
0.0000 
0.0058 
0.0244 
0.0000 
0.0130 



0.0020 
0.0256 
0.0000 



wo 99/47669 
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Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 1 1 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunye 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0139 
0.0133 
0.0000 
0.0073 
0058 
0093 
0098 
0199 
0.0050 
0.0085 
0.0061 
0.0237 
0.0097 
0.0103 
0.0030 
0038 
0090 
0071 
0050 
0.0182 
0.0062 
0.0000 
0.0089 
0.0000 
0.0331 



TUMOR 

%Haeu£igkeit 

0.0179 

0.0414 

0.0156 

0.0027 

0.0048 

0.0153 

0.0000 

0.0000 

0.0129 

0.0137 

0.0117 

0.0??13 ^ 

0.0077 

0.0180 

0.0479 

0.0221 

0.0533 

0.0085 

0.0214 



Verhaelcnisse 
N/T T/N 
0.7793 1.2831 
0.3219 3.1067 
0.0000 undef 
2.6791 0.3733 
1.2214 0.8187 
0.6082 1. 6441 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
0.3826 2.6139 
0.6166 1. 6218 
0.5224 1.9144 
1. 1120 0.8993 
1.2599 0.7937 
0.5710 1.7513 
0.0620 16.1231 
0.1714 5.8337 
0.1685 5.9360 
0.8390 1.1919 
0.2321 4.3088 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Hers-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane ' 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

O.CGCO 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 

Brust 0.0340 

Eierstock-Uterus 0.0023 

Endokr ines_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0006 

Gastrointestinal 0 . 0000 

Haematopoetisch 0.0057 

Haut-Muskel 0.0032 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0656 

Nerven 0.0030 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0387 



wo 99/47669 



19 



PCT/DE99/00908 



Bektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 12 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Bruat 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t is ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

iT'aqer.-Speiseroehre 
Kuskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Sanenblase 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0093 

0.0160 

0.0061 

0.0091 

0.0019 

0.0034 

0.0014 

0.0149 

0.0000 

0.0021 
0.0061 
0.0025 
0.0000 
0.0034 
0.0089 
0.0019 
0.0120 
0.0048 
0.0066 
0.0218 
0.0000 
0.0238 
0.0000 
0.0235 
0.0044 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0026 
0.0545 
0.0078 
0.0082 
0.0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0275 
0.0000 
0.0000 
,0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0106 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
3.6370 0.2750 
0.2936 3.4065 
0.7791 1.2836 
1.1163 0.8958 
undef 0 . 0000 



undef 
undef 
undef 
undef 



0.0000 
0.0000 
0.0000 
undef 
0.0771 12.9744 
undef 0 . 0000 
0.0000 
undef 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 



0.4475 2.2349 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0125 

0.0039 

O.OOOC ' 

0.0074 

0.0000 

0.0249 

0.0000 



Brust 

Eierstock-uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 



Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0070 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0046 

0.0000 

0.0041 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



wo 99/47669 



20 



PCT/bE99/00908 



f lektronischer Northern fur SEQ. ID, NO: 13 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gas t roint es t ina 1 
Gehxrn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge' 

Magen-Speiseroehre 
MuskeX-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-HyperpXasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0186 
0.0093 
0.0122 
0.0237 
0.0271 
0.0068 
0.0084 
0050 
0198 
0307 
0122 
6.0125 
0.0290 
0.0086 
0.0119 
0.0038 
0.0539 
0.0214 
0.0446 
0.0036 
0.0093 
0.0149 
0.0534 
0.0000 
0.0104 



TOMOR 

%Haeuflgkeit 
0.0128 
0283 
0026 
0136 
0000 
0120 



0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



.0000 
.0065 
.0275 
.0234 
.0047 
.0230 
.0180 
0.0137 
0.0166 
0.0000 
0.0341 
0.0142 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.4548 0.6874 
0.3293 3.0366 
4.6745 0.2139 
1.7414 0.5742 
undef 0.0000 
0,5630 1.7762 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
3.0606 0.3267 
1.1176 0.8948 
0.5221 ^. »li4 
2.6336 0.3797 
1.2599 0.7937 
0.4758 2.1015 
0.8683 1.1517 
0.2286 4.3753 
undef 0.0000 
0.6292 1.5892 
3.1331 0.3192 



FX5ETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0307 
Gastrointenstinal 0 . 0308 
Gehim 0.0063 
Haemaropoetisch 0.0039 
Herz-Blutgefaesse 0.0082 
Lunge 0.0370 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkelt 
Brust 0.0204 
Eierstock-Uterus 0.0114 
Endokrines_Gewebe 0.0245 
~^Foetal 0.0099 
Gastrointestinal 0 . 0000 
Haematopoetisch 0.0285 
Haut-Muskel 0.0130 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0110 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.015^. 



wo 99/47669 



21 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern filr SEQ. ID. NO: 14 



Blase 
Brust 
EierstocJc 
Endokrxnes_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haema t opoe t is ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
L'lnge 

. Magen-Speisei.^,hre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0080 

0.0061 

0.0073 

0.0078 

0.0076 

0.0182 

0.0000 

0.0000 

0.0042 

0.0061 

0.0125 

0.0149 
0.0019 
0.0090 
0.Q524 
0.0066 
0.0036 
0.0062 
0.0386 
0.0000 
0.0235 
0.0113 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0077 
0.0261 
0.0234 
0.0163 
0.0048 
0.0077 
0.0000 
0.0000 
0.0388 
0.0000 
0.0000 
0.0165 
0.0153 
0.0000 
0.0137 
0.0055 
0.0267 
0.0341 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.3058 3.2702 
0.2597 3.8507 
0.4465 2.2395 
1.6285 0.6141 
0.9953 1.0047 
undef 0 . 0000 
undef undef 
0 . 0000 undef 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
0.7524 1.3290 
0.6300 1.5874 
undef 0.0000 
1.0854 0.9213 
0.3428 2.9168 
0.3369 2. 9680 
1.5381 0.6501 
undef 0 . 0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0154 
Gastrointenstinal 0.0092 
Gehim 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0041 
t Lunge 0.C259 
Niere 0.0247 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Oterus 0.0183 
Endokrines_Gewebe 0,0000 
Foetal 0.0181 
Gastrointestinal 0.0366 
Haematopoetisch 0.0285 
Haut-Muskel 0.0324 
Hoden 0.0078 
Lunge 0.0246 
Nerven 0.0020 
Prostata 0.0705 



wo 99/47669 



22 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 15 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eieratock 
Enclokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haema t opoet is ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen*Speiseroehre 
Huskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0«0093 
0.0027 
0.0000 
0.0055 
0.0056 
0.0076 
0.0084 
0.0000 
0.0000 
0.0201 
0.0122 
0.0100 
0.0000 
0.0017 
0.0119 
0.0038 
0.0120 
0.0095 
0.0066 
0.0036 
0.0187 
0.0069 
0.0356 
0.0118 
0.0052 



TOHOR 

%Haeu£igkeit 
0.0102 
0.0196 
0.0234 
0.0381 
0.0143 
0.0066 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.016b 
0.0153 
0.0060 
0.0137 
0.0000 
0.0000 
0.0128 
0.0142 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.9092 1.0998 
0.1359 7.3560 
0.0000 undef 
0.1435 6.9675 
0.4071 2.4562 
1.1612 0.8612 
undef 0.0000 



undef 
undef 
undef 
undef 



undef 
undef 
0.0000 
0.0000 



0.6020 1.6612 
0.0000 undef 
0,2855 3.5025 
0.8683 1.1517 
undef 0 . 0000 
undef 0 . 0000 
0.7458 1.3409 
0.4642 2.1544 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haemat opoet i sch 
Ker^-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETOS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0123 

0.0188 

0.0113 

0.0123 

0.0185 

0.0124 

0.0000 

0.0140 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endo kr ines_Ge%#ebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.0130 
floden 0.0312 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0070 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0068 
0.0000 
0.0064 
0.0122 



65 



wo 99/47669 



23 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fOr SEQ. ID. NO; 17 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Bierstock 
Bndo krines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

' Lunge 
Magen-Speiseroehre 
Muakel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndana 
Prostata-Hyperplasia 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Hei55e_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0046 
0.0040 
0.0030 
0.0018 
0.0271 
0.0000 
0.0042 
0.0448 
0.0000 
0000 
0000 
0087 
0869 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0180 
0.0048 
0.0116 
0.0000 
0.0125 
0.0000 
0.0089 
0.0118 
0.0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0.0077 
0.0240 
0.0130 
0.0000 
0.0095 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0234 
0.0071 
0.0230 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0533 
0.0021 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.6062 1.6497 
0.1668 5.9954 
0.2337 4.2786 
undef 0.0000 
2.8499 0.3509 
undef undef 
0.0000 
0.0000 
undef 
undef 



undef 
undef 
undef 
undef 



0.0000 undef 

i ::2>0 0. Q,r37 
3.77Sil 0.2646 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
0.3369 2.9680 
2.2373 0.4470 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herr.-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0,0074 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines^Gewebe 

^Foetal w.wwwu 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Uaeuf igkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



wo 99/47669 



24 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 18 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endo)crines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haema topoe t i s ch 
Haut 
Hepatis.ch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

. nag^iv-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Sainenblase 
S innesorgane 
tteisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 
IHaeufigkeit 
0.0000 
0.0027 
0.0030 
0.0182 
0.0019 
0.0051 
0.0028 
0.0000 
0.0050 
0.0085 
0.0000 
0.0100 
0.0097 
0.0188 
0.0030 
0.0000 
0.0090 
0.0191 
0.0116 
0036 
0062 
0208 
0089 
0000 
0044 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0.0077 
0.0196 
0.0208 
0.0109 
0.0000 
0.0099 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0000 
0.0117 
0.0071 
0.0000 
0.0060 
0.0000 
0.0055 
0.0533 
0.0106 
0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.1359 7.3580 
0.1461 6.8457 
1-6745 0.5972 
undef 0.0000 
0,5161 1.9377 
undef 0.0000 
undef undef 
0.7651 1.3069 
undef 0.0000 
0.0000 ^indef 
1.40«b 0.7120 
undef 0.0000 
3.1406 0.3184 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.1685 5.9360 
1.7898 0.5587 
1.6246 0.6155 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse. 

- * Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETOS 

%Haeufigkeit 

0.0154 

0.0062 

0.0000 

0.0118 

<J.0<!45 

0.0074 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus -.w^ww 
EndokrinesjGewebe 0.0000 
Foetal 0.0082 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0456 
Haut-Muskel 0.0097 
Hoden 0.0078 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0050 



NORMIERTE/SDBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
IHaeuf igkeit 
0.0136 
0.0000 



Prostata 
Sinnesorgane 



0.0064 
0.0000 



65 



wo 99/47669 



PCT/DE99/00908 



Elektronlscher Northern fiir SEQ. ID. NO: 19 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Spei:>oroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Ouenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Helsse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0120 
0.0608 
0.0073 
0.0872 
0.0017 
0.0014 
0.0000 
0.0149 
0.0011 

q.oooo. 

0.0050 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0119 
0.0017 
0.0073 
0.0436 
0.0119 
0.0089 
0.0470 
0.0009 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0763 

0.0234 

0.0245 

0.1000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0388 

0.0000 

0.0000 

0.0355 

0.0230 

0.0000 

0.0000 

0.0166 

0.0000 

0.0958 

0.0214 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef undef 
0.1573 6.3588 
2.5969 0.3851 
0.2977 3.3593 
0.8724 1.1462 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
0.3826 2.6139 
undef 0.0000 
undef lindef 
0.1405 7.1196 
0.0000 undef 
undef undef 
undef undef 
0.0000 undef 
undef undef 
0.1243 8.0455 
0.0774 12.9263 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastroint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Hti'rz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0247 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Eierstock-Uterus 
£ndokrines_6ewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0321 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0000 
0.0205 
0.0000 
0.0052 
0.0366 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



wo 99/47669 



26 



PCT/DE99/00908 



Eiektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 20 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Sndokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-SXelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0040 
0.0182 
0.0164 
0.0213 
0.0144 
0.0056 
0.0000 
0.0248 
0.0138 
0.0428 
0.ni99 

0.0120 
0.0119 
0.0038 
0.0150 
0.0119 
0.0132 
0.0254 
0.0093 
0.0238 
0.0178 
0.0118 
0.0044 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0051 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



.0240 
.0078 
.0245 
.0190 
.0186 
0.0000 
0,0000 
0.0065 
0.0000 
0.0000 
0.0165 
0.0230 
0.0000 
0.0137 
0.0000 
0.0000 
0.0192 
0.0142 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.1668 5.9954 
2.3372 0.4279 
0.6698 1.4930 
1.1196 0.8932 
0.7741 1.2918 
undef 0.0000 
undef undef 
3.8257 0.2614 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
1.2033 0,8306 
0.4200 2.3811 
undef 0.0000 
0.8683 1.1517 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.6215 1.6091 
0.9283 1.0772 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0125 

0.0000 

0.0000 

0.0111 

0.0185 

0.0000 

0.0140 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0 . 0068 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0058 
Gastrointestinal 0.0488 
Haematopoetisch 0.0114 
Haut-Huskel 0.0065 
Hoden 0*0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0040 
Prostata 0.0385 
Sinnesorgane 0.0000 



60 



wo 99/47669 



PCT/DE99/00908 



Eiektronischer Northern fUr SEQ. ID. NO: 21 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endo kr i ne s_Ge webe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0067 
0.0000 
0.0018 
0.0039 
0.0017 
0.0112 
0.0050 
0.0000 
0.0042 
0.0000 
O.OOoV 
0.0000 
0.0034 
0.0030 

.0000 

.0060 

.0024 

.0017 

.0073 

.0000 

0000 

0000 

0000 

0052 



TUMOR 

%Haeu£igkeit 
0.0026 
0.0261 
0.0000 
0.0000 
0.004B 
0.0022 
0.0000 
.0000 
.0065 
.0137 
.0000 
.U.yu24 
0.0000 
.0000 
.0137 
.0055 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 



0. 

0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.2548 3.9243 
undef undef 
undef 0 . 0000 
0.8143 1.2281 
0.7741 1.2918 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.3083 3.2436 
undef undef 
i.5801 0.6329 
undef undef 
undef 0.0000 
0.2171 4.6066 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gas t roint enstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
.H^rz-Blutgefaesse 
Luiige 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 



Eierstock-Uterus 0.0046 
Endokrines_Gewebe 0 . 0000 
Foetal 0.0023 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0,0228 
Haut-Nuskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

O.OOcO - • 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0068 



wo 99/47669 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fOr SEQ. ID. NO: 22 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Bmst 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0046 
0.0093 
0.0061 
0.0055 
0.0039 
0.0059 
0.0126 
0.0050 
0.0050 
0.0136 
0.0061 
0112 
0097 
0086 
0119 
0057 
0030 
0143 
0033 
0.0036 
0.0062 
0.0089 
0.0089 
0.0000 
0.0070 



TUMOR 

%Haeu£igkeit 
0.0051 
0.0218 
0.0078 
0.0000 
0.0000 
0.0033 
0.0000 
0.0847 
0.0000 
0.0137 
..O.OOno 
0.0024 
0.0537 
0.0180 
0.0274 
0.0000 
0.0267 
0.0043 
0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.9092 1.0998 
0.4281 2.3359 
0.7791 1.2836 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
1.8062 0.5536 
undef 0.0000 
0.0587 17.0262 
undef 0.0000 
1.0020 0.9980 
••**'^^f 0.0000 

^-.740*i V .:mo 

O.lOoO ?>,5559 
0.4758 2.1015 
0.4342 2.3033 
undef 0.0000 
0.1123 8.9040 
3.3559 0.2980 
0.4642 2.1544 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
i:<»rz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0092 

0.0125 

0.0157 

0.0041 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokr i ne s_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 



NORMIERTE/SUBTRAHIBRTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkelt 
0.0000 
0.0114 
0.0000 
0.0029 
0.0000 
0.0114 
0.0000 



Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 



0.0020 
0*0000 
0.0000 



wo 99/47669 



29 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 23 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£nclokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema topoe t i s ch 
Haut 
Hepatiach 
Herz 
Hoden 

^ ^ . Lunge 
Hagen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 

0.0040 

0.0030 

0.0109 

0.0136 

0.0059 

0.0056 

0.0597 

0.0000 

0.0064 

0.0000 

0.0012 

0.0193 

0.0069 

0.0059 

0.0038 

0.0000 

0.0143 
0.0066 
0.0000 
0.0093 
0.0089 
0.0178 
0.0118 
0.0044 



TUMOR 

%Haeu£igkeit 
0.0077 
0.0131 
0.0000 
0.0000 
0.0048 
0.0099 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0137 
0.0351 
0.0095 
0.0230 
0.0060 
0.0068 
0.0000 
0.0000 
0.0213 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0 • 0000 undef 
0.3058 3.2702 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
2.8499 0.3509 
0.6021 1.6609 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.4624 2.1624 
O.nr./io und9f 
0.1317 7.59^:: 
0.8399 1.1905 
1.1420 0.8756 
0.8683 i:i517 
undef 0.0000 
undef undef 
0.6712 1.4899 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwlcklung 
Gastrointenstlnal 
Gehirn 
Haeraatopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
, . Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust ^ 

Eierstock-Oterus 0.0297 
£ndokrines_Gewebe 0 . 0000 
Foetal 0.0222 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0077 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0154 

0.0031 

0.0250 

0.0000 

0.0245 

0.0037 

0.0185 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0136 



wo 99/47669 



30 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID, NO: 24 



10 



15 



20 



25 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_6ewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Lunge 

Hagen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
N'iore 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata -Hype rpl as ie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Wei3se__Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeu£igkeit 

0.0046 

0.0027 

0.0152 

0.0146 

0.0291 

0.0203 

0.0084 

0.0149 

0.0137 

0.0097 

0.0206 

0.0327 

0.0114 
0.0329 
0.0286 
0.0165 
0.0145 
0.0187 
0.0119 
0.0178 
0.0000 
0.0122 



TDMOR 

%Haeu£igkeit 
0.0102 
0174 



.0234 
.0327 
.0095 
.0252 
.0000 
.0000 
.0118 
.0153 
.0060 
0.0411 
0.0221 
0.0000 
0.0234 
0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.4546 2.1996 
1529 6.5404 
6492 1.5403 
4465 2.2395 
0535 0.3275 
8078 1.2380 
undef 0.0000 
undef 0.0000 



1. 
0. 
3. 
0. 
0. 



.1588 0.8630 
.6300 1.5874 
.42fl 0.2919. 
.7960 1.2563 
.5143 1.9446 
undef 0 . 0000 
1.2203 0.8195 
2.3208 0.4309 



30 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
-Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0154 

0.0313 

0.0039 

0.0368 

0.0111 

0.0124 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal ^ . 
Haematopoetisch 0.0171 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0246 
Nerven 0.0090 
Prostata 0.0192 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0228 
0.0245 
0.0035 
0.0244 



60 y 



wo 99/47669 



31 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 25 



Blase 
Brust 
Eierstocie 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haeznatopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Nlere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Ouenndann 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_filutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0040 

0.0000 

0.0036 

0;0039 

0.0102 

0.0084 

0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0012 
0.0000 
0.0034 
0.0059 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0017 
0.0036 
0.0062 
0.0059 
0.0000 
0.0118 
0.0026 



TUMOR 

%Haeu£igkeit 

0.0051 

0.0131 

0.0052 

0.0027 

0.0048 

0.0077 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0137 

o.pooo 

0.0047 
0.0000 
0.0240 
0.0068 
0.0000 
0.0267 
0.0064 
0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.3058 3.2702 
0 . 0000 undef 
1.3396 0.7465 
0.8143 1.2281 
1.3270 0.7536 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
0.0000 undef 
undef . ur-def 
0.2634 3.7971 
undef undef 
0.1428 7.0051 
0.8683 1.1517 
undef undef 
0.1123 8.9040 
0.0000 undef 
0.2321 4.3088 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0 . 0031 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Hers-Biutgef aesse 0 . 0000 
Lunge 0.0111 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
IHaeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 ' 
Foetal 0.0000 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-*Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0040 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000; 



wo 99/47669 PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern ftir SEQ. ID. NO: 27 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastroxntestinal 
Gehim 
Haematopoetlsch 
Haut 
Hepatiach 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t -Hyperplas ie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Saxnenblase 
Sinnesorgane 
ffeisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0093 

0.0067 

0.0000 

0.0018 

0.0019 

0.0042 

0.0028 

0.0050 

0.0000 

0.0064 

0.0061 

0.0062 

0.0000 

0.0017 
0.0089 
0.0038 
0.0000 
0.0095 
0.0033 
0.0036 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0009 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0077 

0.0131 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0175 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0412 

0..,0000 

c.od::o 

.0153 
.0120 
.0000 
.0000 
0.0267 
0.0021 
0.0142 



G. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.2123 0.8249 
0.5096 1.9621 
undef undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.2419 4.1338 
undef 0.0000 
undef 0. 0000 
undef undef 
0.1541 6.4872 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.1428 7.0051 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
4.4745 0.2235 
0.2321 4.3088 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinai 
Gehirn 
Haematopoetlsch 
Iidrz-*Blutgefaesse 
Lunge 
^Niere 
Prostata 
Sixmesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0307 

0.0062 

0.0250 

0.0197 

0.0000 

6.0185 

0.0062 

0.0249 

0.0558 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.0012 
Gastrointestinal 0.0244 
Haematopoetlsch 
Haut-Muskel 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKBN 
%Haeufigkeit 
0.0068 
0.0091 
0.0000 



Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0000 
0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
0.0070. 
0.0064 
0.0000 



65 



wo 99/47669 



33 



PCT/DE99/00908 



Eiektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 29 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Merz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
MusJcel-Skelett 
Miere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasia 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0013 
0.0030 
0.0036 
0.0058 
0.0025 
0.0140 
0.0050 
0050 
0000 
0000 
0037 
0000 
0.0051 
0.0000 
0.0038 
0.0000 
0.0071 
0.0033 
0.0000 
0.0062 
0.0059 
0.0069 
0.0000 
0.0226 



TOMOR 

%Haeufigkeit 
0.0102 
0.0109 
0.0052 
0.0082 
.0000 
.0307 
.0000 
.0000 
.0000 
0.0000 
0.0234 
0.0000 
0.0000 
0.0060 
0,0205 
0.0000 
0.0000 
0.0043 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T, T/N 
0.0000 undef 
0.1223 8.1755 
0.5843 1.7114 
0.4465 2.2395 
undef 0.0000 
0.0829 12.0569 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
0,0000 undef 
u.-dtef 0 . 0000 
uiidef undef 
0.8565 1.1675 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
undef undef 
1.6779 0.5960 
undef 0 . 0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haexnatopof% t isch 
::erz-Blatgefaesse^ 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0197 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0204 
0.0023 
0.0000 



Eierstock-Uterus 
EndokrinesGewebe 

Foetal 0.0023 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0114 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 



Nerven 
Prostata 



0.0030 
0.0128 



Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



34 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 30 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

iI::gen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasia 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0186 

0.0133 

0.0182 

0.0073 

0.0194 

0.0237 

0.0098 

0.0099 

0.0050 

0.0254 

0.0244 

0.0224 
0.0000 
0.0086 
0.0208 
0.0114 
0.0120 
0.0214 
0.0066 
0.0073 
0.0031 
0.0059 
0.0000 
0.0118 
0.0305 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0153 
0.0436 
0.0130 
0.0191 
0.0095 
0.0449 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0550 
0.0000 
0.0165 
0.0307 
0.0180 
0.0205 
0.0387 
0.0267 
0.0128 
0.0142 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.2123 0.8249 
0.3058 3.2702 
1.4023 0.7131 
0.3827 2.6128 
2,0357 0.4912 
0.5287 1.8916 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.7651 1.3069 
0.4624 2.1624 
.undef 0.0000 

0.0000 undef 
0.4758 2.1015 
1.0130 0.9871 
0.2939 3.4030 
0.4492 2.2260 
1.6779 0.5960 
0,4642 2.1544 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.1537 

0.0401 

0.1126 

0.0472 

0.0164 

0.0481 

0.0247 

0.0499 

0.1954 



Brust 

Eierstock-Dterus 
Endokrines^Gewebe 

Foetal 0.0636 
Gastrointestinal 0.0610 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.1328 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0191 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0544 
0.0320 
0.0000 



wo 99/47669 



35 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 31 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Bierstock 
Endokrines_^Gewebe 
Gas troint es t inal 
Gehirn 
Haema topoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
, , Lunge 
Magen-'Speiseiwehre 
Muskei-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
B rus t -Hyperpi as i e 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0046 
0.0027 
0.0000 
0.0018 
0.0078 
0263 
0042 
0050 
0099 
0064 
0.0000 
0.0112 
0.0000 
0.0051 
0.0089 
0.0057 
0.0150 
0.0048 
0.0000 
0.0036 
0.0125 
0.0059 
0.0089 
0.0000 
0.0044 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0026 
0.0109 
0.0078 
0.0054 
0.0048 
0.0110 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
.0275 
.0117 
.0047 
.0000 
.0060 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0064 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0, 
0. 



Verhaeitnis3e 
N/T T/N 
1.6185 0.5499 
0.2446 4.0878 
0.0000 undef 
0.3349 2.9861 
1.6285 0.6141 
2.3997 0.4167 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
0.2312 4.3248 
0 . 0000 undef 
2.3702 0.4219 
undef undef 
0.8565 1.1675 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.7458 1,3409 
undef undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwlcklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema topoet isch 
Herz-Blutgefaesse- 

Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0063 

0.0079 

0.0000 * . 

0.0000 

0.0000 

0.0249 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0136 
Eierstock-Uterus 0.0091 
Endokrines_Ge%#ebe 0.0000 
Foetal 0.0047 
Gastrointestinal 0,0000 
Hamatopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0227 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0246 



Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0231 
0.0064 
0.0000 



wo 99/47669 



36 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 33 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endolcrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoe t isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Miere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasia 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0139 
0.0013 
0.0061 
0.0128 
0.0174 
0.0085 
0056 
0249 
0000 
0159 
0000 
•i.0l??4 ' 
0.0097 
0.0154 
0.0149 
0.0038 
0.0120 
0.0191 
0.0132 
0.0145 
0.0093 
0.0208 
0.0000 
0.0000 
0.0183 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0230 

0.0131 



.0078 
.0027 
.0048 
.0142 
.0000 
.0000 
.0259 
.0137 
.0000 
0.0260 
0.0000 
0.0060 
0.0137 
0.0110 
0.0267 
0.0255 
0.0071 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.6062 1.6497 
0.1019 9.8107 
0.1191 1.2836 
4.6885 0.2133 

3.6642 0.2729 

0.5955 1.6794 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

0.0000 undef 

1.1561 0.8650 
undef in:^ef 

0.8619 1.1602 

undef 0.0000 

2.5696 0.3892 

1.0854 0.9213 

0.3428 2.9168 

0.4492 2.2260 

0.7458 1.3409 

1.8567 0.5386 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0123 
Gehirn 0.0063 
Haezratopoetisch 0.0000 
il-rz-Blutgdfaesse 0.0u4i 
Lunge 0.0037 
Niere 0.0124 
Prostata 0.0748 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0204 
Eierstock-Uterus 0.0091 
Endokr ines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0070 
Gastrointestinal 0.0366 
Haematopoetisch 0.0114 
Haut-Muskel 0.0356 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0010 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0155 



wo 99/47669 



37 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern ftir SEQ. ID. NO: 35 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£ndokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Hiere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndann 
Prostata-Hyperplasie 
Sainenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0139 



0013 
0091 
0128 
0097 
0068 
0028 
0099 
0248 
0053 
COOO 



0.0037 
0.0000 
0.0069 
0.0149 
0.0057 
0.0120 
0.0048 
0.0017 
0.0000 
0.0093 
0.0059 
0.0089 
0.0118 
0.0017 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0109 



.0078 
.0082 
.0095 
.0066 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

U\0153 
0.0060 
0.0068 
0.0055 
0.0000 
0.0064 
0.0071 



Verhaeltniase 
N/T T/N 
undef 0 , 0000 
0.1223 8.1755 
1.1686 0.8557 
1.5628 0.6399 
1.0178 0.9825 
1.0321 0.9689 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
0.3950 2.5314 
0.0000 undef 
1.1420 0.8756 
2.1708 0.4607 
1.0285 0.9723 
undef 0.0000 
0.7458 1.3409 
0.2321 4.3088 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
•ier z-Blutgef a esse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0154 

0.0062 

0.0063 

0.0000 

0.0041 

0.0074 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Oterus 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.0111 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0057 
Uaut-Muskel 0.0453 
Hoden 0.0078 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0100 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0068 
0.0091 
0.0000 



wo 99/47669 



38 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 36 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrxnes_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
HuskeX-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t-Hype rplas i e 
Duenndann 
Prostata-HyperpXasie 
Samenblase 
Sxnnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0013 

0.0000 

0.0000 

0.0019 

0.0051 

0.0042 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0034 

0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0048 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0059 
0.0000 
0.0000 
0.0026 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0026 
0.0109 
0.0000 
0.0027 
0.0000 
0.0011 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0021. 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.1223 8.1755 
undef undef 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
4.6446 0.2153 
undef 0.0000 
undef undef 
0.0000 undef 
undef undef 
undef undef 
un-.i:if undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
2.2373 0.4470 
undef undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Ga s t r ointens t ina 1 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

* %Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0031 
0.0125 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0062 
0.0000 
0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0114 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0017 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Merven 0.0020 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



39 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fOr SEQ. ID. NO: 37 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£nciokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
SamenbXase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0046 

0.0000 

0.0122 

0.0000 

0.0136 

0.0008 

0.0322 

0.0050 

0.0000 

0.0021 

0.0000 
0.0535 
0.0676 
0.0086 
0.0000 
0.0114 
0.0030 
0.0071 
0.0017 
0.0000 
0.0249 
0.0030 
0.0000 
0.0235 
0.1140 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0102 
0.0218 
0.0442 
0.0027 
0.0190 
0.0077 
0.0000 
0.0000 
0.0129 
0.0000 
0.0234 
0.0473 
0.0767 
0.0000 

0068 

0055 

0000 

0128 

0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.4546 2.1996 
0.0000 undef 
0.2750 3.6368 
0.0000 undef 
0.7X25 1.4035 
0.1106 9.0427 
undef 0 . 0000 
undef 0 . 0000 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
0.0000 undef 
1.1324 0.R831 
0.8819 1, ;.:Vi5, 
undef 0.0 GOC 
0.0000 undef 
2.0570 0.4861 
undef 0 . 0000 
0.5593 1.7879 
undef 0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haeinatopoetisch 
Her z-Blutge f aesse 
Lunge 
Ni^te 
Prostata 
Sinnesorgane 



%Haeufigkeit 

0.0154 

0.0154 

0.0000 

0.0039 

0.0041 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Utenis 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 



Gastrointestinal 0.0366 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.00.00 
0.0000 
0.0029 



Ha^natopoetisch 
Haut-M\iskel 



Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0000 
0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 



0.0000 
0.0000 
0.0000 



60 



wo 99/47669 



40 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 38 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£ndokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehlm 
Haema t opoe t i sch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen- Spei.^eroehre 
MusJcel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



KORHAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0067 
0.0061 
0.0036 
0.0019 
0.0000 
0.0084 
0000 
0000 
0021 
0000 
0000 
0.0000 
0.0000 
0.0119 
0.0000 
0.0000 
0.0024 
0.0017 
0.0073 
0.0031 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0026 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0026 
0.0131 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0033 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.000^ 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0043 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.5096 1,9621 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 



undef 
iindef 
undef 
a-ief 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 



undef 
undef 
0.0000 
undet- 
undef 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
undef 



0.5593 1.7879 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gas t roin t ens t ina 1 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0124 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endok r i nes^Gewebe 
""Foetal 
Gastrointestinal w.wwwv 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0131 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000- 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0046 
0.0490 
0.0029 
0.0000 



wo 99/47669 



41 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 39 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperpiasie 
Saznenblase 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0093 
0.0053 
0.0122 
0.0347 
0136 
0153 
0056 
0199 
0.0198 
0,01?'' 
0.0122 
0.0212 
0.0193 
0.0120 
0.0030 
0.0133 
0.0030 
0.0167 
0.0066 
0.0073 
0.0125 
0.020B 
0.0000 
0.0353 
0.0235 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
.0. 



TUMOR 

%Haeu£igkeit 
0.0077 
0.0283 
0130 
0300 
0000 
0131 
0000 
0000 
0.0065 
f> 013" 
vJ.r\iV 
0.01o5 
0.0000 
0.0180 
0.0000 
0.0000 
0.0533 
0.0064 
0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.2123 0.8249 
0.1882 5.3141 
0.9349 1.0696 
1.1569 0.8644 
undef 0.0000 
1.1612 0.8612 
undef 0 , 0000 
undef 0.0000 
3.0606 0.3267 
0.924 9 1.0312 
1.0447 0.9572 
1.2792 0.7818 
undef 0.0000 
0.6662 1.5011 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0562 17.8081 
2.6101 0.3831 
0.9283 1.0772 



35 



40 



45 



FX3BTUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0 . 0031 
Gehim 0 0000 
Haematopoetisch 0.0079 
Herz-Blutgefaesse 0.0041 
Lunge 0.0111 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



50 



55 



60 



Brust 

Eierstock-Uterus 
£ndokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 



Nerven 0.0151 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0068 

0.0274 

0.0000 

0.0204 

0.0244 

0.0000 

0.0421 

0.0000 

0.0164 



Prostata 
Sinnesorgane 



0.0256 
0.0542 



wo 99/47669 



42 



Elektronlscher Northern fOr SEQ. ID. NO: 40 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

^ Magen-Speiseroehre 
MusJcel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0027 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0076 

0.0028 

0.0149 

0.0050 

0.0021 

0.0061 

0.0087 

0.0097 

0.0051 

0.0000 

0.0000 

0.0060 

0.0024 

0.0017 

0.0000 

0.0031 

0.0030 

0.0178 

0.0000 

0.0070 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T 


T/N 


0. 0000 

V a www 


undef 


undef 


0.0174 


0.1529 6.5404 


0 0000 


undef 


undef 


n noo9 


0.0000 undef 


0 004 R 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


unrtp^ 


0. ooc^. 


0.0000 


undef 


0.00:..D 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0021 


1.1186 0.8939 


0.0000 


undef 


0.0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0 . 0000 
Ltinge 0.0000 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0245 
Foetal 0.0117 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0070 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



43 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 41 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eieratock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoecisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Hdvicsii'-speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperpiasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0040 
0.0000 
0.0018 
0.0058 
0.0000 
0056 
0000 
0000 
0032 
0000 
0012 

0034 
0000 
0000 
0030 
0.0048 
0.0050 
0.0000 
0031 
0000 
0000 
0000 
0061 



xursUn 


Verhaeitnisse 


vnaeuzigKeit 


N/T T/N 




0.0000 undef 


fi n9 1 o 
u • u^io 


0.1835 5.4504 


n nnoe. 


0.0000 undef 


\J • uUUU 


undef 0.0000 




0. 6107 1. 6375 




0.0000 undef 




undef 0.0000 


0.0000 


unuej. unaef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0047 


0.2634 3.7971 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0055 


0.0000 undef 


0 . 0000 


iindef 0.0000 


0.0021 


2.2373 0.4470 


0.0000 


undef 0 . 0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
0.0000 

0031 

0000 

0000 

0000 

0000 

0185 

0000 

0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Oterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEM 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0006 

0.0000 

0.0228 

0.0000 



Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 



Nerven 
Prostata 



0.0000 
0.0128 



Sinnesorgane 0.0000 



60 



wo 99/47669 



4 44 



PCTyDE99/009d8 



Elektronischer Northern fi)r SEQ. ID. NO: 42 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrihes^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndacro 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0053 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0000 
0000 
0050 
0000 

oooo 

0050 
0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0048 
0.0000 
0.0036 
0000 
0000 
0000 
0235 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0051 

0.0109 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



.0052 
.0027 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
0.0000 
0.0000 
.0024 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0. 
0, 
0. 
0. 
0. 



Verhaeitnisse 
N/T 7/N 
0.0000 undef 
0.4893 2.0439 
0.5843 1.7114 
0.0000 undef 
undef undef 



undef 
undef 
undef 
undef 
undef 

2 



undef 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
:r.idef 
i>- 0. - 



undet 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 



uncaf 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

undef 



0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0 . 0000 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0 . 0000 
Ilerz-aiutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.014 6 
Gastrointestinal 0 . 0000 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 



NORMIERTE/SUBTRAHIBRTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0340 
0.0000 
0.0000 



0.0000 
0.0130 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0181 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0077. 



wo 99/47669 



45 



PCT/DE99/00908 



Eiektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 43 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haema topoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
"■■^ \ ^'jiunge 
Magen^Sp*iiserbehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
tteisse_Biutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0013 

0.0030 

0.0018 

0.0000 

0,0008 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 
.0.0000 

0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0,0017 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0-0118 
0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0026 
0.0109 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0.0000 
0.0024 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0267 
0.0000 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.1223 8.1755 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
vmdef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
'^--'.z^Z, ttncJef. 
0.0000 undef ^ 
undef undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
0.0000 undef 
undef undef 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
.'laema topoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haanatopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0029 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0010 

0.0064 

0.0000 



wo 99/47669 ^ PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 44 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Elerstock 
Endokrines Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0013 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0012 

0.0193 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0060 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



TOMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T 


T/N 


0.0000 


undef 


undef 


0.0153 


0.0874 11.4458 


0.0052 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0048 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0 ,(^^f)f* 


undef 


undef 


o.ovr:Jii: 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

o.oo:*: 

0,0041 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Ltmge 0.0000 
Nerven 0.0010 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0023 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



wo 99/47669 



47 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fOr SEQ. ID. NO: 45 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Elerstock 
Endolcri.nes_6ewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperpiasie 
DuenndarxQ 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeu£igkeit 
0.0139 
0.0093 
0.0122 
0.0036 
0.0097 
0.0110 
0.0028 
0.0348 
0.0099 
0.0106 
0.0061 
0.0112 
0.0000 
0.0051 
0.0089 
0.0133 
.0090 
,0095 
.0066 
.0109 
.0062 
.0030 
.0089 
0.0235 
0.0078 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0196 
0.0078 
0.0054 
0.0000 
0.0131 
0.0378 
0.0000 
0,0000 
.0000 
.0117 
.0095 
.0000 
.0060 
.0068 
.0055 
0.0000 
0.0043 
0.0071 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef 0.0000 
0.4757 2.1023 
1,5582 0.6418 
0. 6698 1.4930 
undef 0.0000 
0-8386 1.1924 
0.0739 13.5274 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
?.52rv^./»144^ 
1.1851 d:8438 
undef undef 
0.8565 1.1675 
1.3025 0.7678 
2.3999 0,4167 
undef 0.0000 
2.2373 0.4470 
0.9283 1.0772 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
.Haematopootisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust ^ 

Eierstock-Uterus 0.0046 
£ndokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0210 
Gastrointestinal 0.0122 
Haenatopoetisch 0.0114 
Maut-Muskel 0.0032 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Herven 0.0131 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
0.0154 
0.0092 
0.0125 

cpoco 

0.0082 
0.0296 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 



wo 99/47669 



48 



Elektronischer Northern fOr SEQ. ID. NO: 46 



Blaae 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
GastroxntestinaX 
Gehirn 
Haemacopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hc^den 
Liuige 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust -Hyperplasie 
Duenndann 
Prostata-Hyperplasie 
SamenbXase 
Siimesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0,0232 
0.0027 
0.0030 
0.0000 
0.0019 
0.0076 
0.0028 
0.0000 
OOSO 
0053 
0122 
0037 
0290 
0017 
0.0089 
0.0076 
0.0030 
0.0024 
0.0083 
0,0000 
0.0062 
0.0089 
0.0000 
0.0000 
0.0017 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0051 
0.0153 
0.0078 
0.0054 
0.0095 
0.0099 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0550 
0.0117 
0,0071 
0.0077 
0.0000 
0.0068 
0.0055 
0.0000 
0.0106 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
4.5462 0.2200 
0.1747 5.7229 
0.3895 2.5671 
0.0000 undef 
0.2036 4.9124 
0.7741 1.2918 
undef 0.0000 
undef undef 
0.7651 1.3069 
0.0963 10.3795 
1 » 0447 Q.9KX%^. 
0.5267 1.8986 
3.7798 0.2646 
undef 0.0000 
1.3025 0,7678 
1-3713 0.7292 
undef 0.0000 
0,2237 4.4697 
undef 0.0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Sntwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehim 0.0063 
Haexnatopoetlsch 6.0000 
Ilerz-aiutgef aesse 0 . 0041 
Lunge 0.0074 
Niere 0.0247 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMXERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eiersrock-Uterus 0.0068 
EndokrinesGewebe 0 . 0000 
FoetaX 0.0017 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0020 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane O.OOOO 



wo 99/47669 PCT/DE99/00908 

Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 47 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrlnes^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haenatopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarzn 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0013 
0.0030 
0.0055 
0000 
0068 
0042 
0000 
0099 
0.0032 
0.0000 
:-v-^000 
0.0000 
0.0034 
0.0089 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0033 
0.0073 
0.0062 
0.0059 
0.0178 
0.0000 
0.0009 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T T/N 


0.0051 


0.0000 undef 


0.0131 


0.1019 9.8107 


0.0052 


0.5843 1.7X14 


0.0000 


undef 0.0000 


U« UUUU 


undef undef 


0.0055 


1.2386 0.8074 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0 . 0000 


0.0000 


nndef , - 


0.0047 


0.0000 undef 


0.0153 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0068 


1.3025 0.7678 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0085 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 0,0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Kc-rz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
£ndokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0154 

0.0031 

0.0063 

0.0000 

6.0000 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0023 

0.0000 

0.0023 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0.0082 

0.0000 

0.0000 

o:oooo. 



wo 99/47669 



50 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 48 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Elerstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
HodCi:>' 
, ' Lunge 
Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Nlere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0093 

0.0053 

0.0061 

0.0073 

0.0097 

0.0059 

0.0042 

0.0050 

0.0000 

0.0138 

0.0122 

o.ooi:> 

0.0290 
0.0051 
0.0000 
0.0095 
0.0150 
0.0048 
0.0050 
0.0000 
0,0093 
0.0089 
0.0000 
0.0000 
0.0044 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


0 . 0051 


1.8185 0.5499 


U.Q19D 


0.2718 3.6790 


0.0052 


1.1686 0.8557 


0.0109 


0.6698 1.4930 


0 • 0143 


0.6786 1.4737 


U • QU22 


2.7094 0.3691 




0.1109 9.0183 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0065 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0234. 


0.5224 1.914<. 


a, 0071 


0.1756 5,6957 


0.0000 


undef 0 . 0000 


0.0120 


0.4283 2.3350 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0. 0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0085 


0.5593 1.7879 


0.0071 


0.6963 1.4363 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Kaema t opoe t i s ch 
Herz'Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
, Prostata 
Sinnesorgane> 



FOETUS 
%Haeuf igkeit 
0.0307 
0.0062 
0.0063 
0118 
0164 
0148 
0062 
0499 
0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 0.0137 

Endokrines^Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0187 

Gastrointestinal 0.0244 

Ha&oatopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0.0194 

Hoden 0.0156 

Lunge 0.0000 

Merven 0.0131 

Prostata 0.0321 

Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 



wo 99/47669 



51 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 49 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
EndoJcrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haeinat opoe t is ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroenre 
Mu3)cel-S)celett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0040 
0,0091 
0.0182 
0.0155 
0127 
0098 
0000 
0099 
0265 
0061 
0.0149 
0.0097 
0.0103 
0.0208 
0.0019 
0.0060 
0.0024 
0.0099 
0.0000 
0.0093 
0.0059 
0.0178 
0.0118 
0.0052 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0077 

0.0153 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



.0286 
.0327 
.0095 
.0099 
.0000 
.0000 
.0000 
0.0275 
0.0117 
0.026P 
O.OOV. 
0.0060 
0.0342 
0.0055 
0.0000 
0.0106 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.2621 3.8153 
0.3187 3.1376 
0.5582 1.7916 
1.6285 0.6141 
1.2902 0.7751 
undef 0 . 0000 
undef undef 
undef 0.0000 
0.9634 1.0380 
0.5224 1.9144 
0.5746 1,7403 
" 2599 0.7937 
1.7130 0.5838 
0.6078 1.6452 
0.3428 2.9168 
undef 0.0000 
0.2237 4.4697 
undef 0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0125 

0.0236 

0.0286 

0.0074 

0.0062 

0.0000 

0.0279 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Raut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 



Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0155 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
ftHaeufigkeit 
0.0000 
0.0114 
0.0000 
0.0210 
0.0244 
0.0000 
0.0421 
0.0000 
0.0164 
0.0050 



wo 99/47669 



52 



PCT/DE99A)0908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. JD, NO: 50 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0,0013 

0.0000 

0.0018 

0.0019 

0.0008 

0.0014 

0.0000 

0.0050 

0.0032 
O.OOOC 
0.0012 
0.0000 
0.0017 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0083 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0009 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0179 
0.0065 
0.0000 
0.0000 
.0000 
.0022 
.0000 
.0000 
.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0047 
0,0000 
0.0060 
0.0000 
0.0055 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0, 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.2039 4.9053 
undef undef 
undef 0.0000 
undef 0 « 0000 
0.3871 2.5836 
undef 0 . 0000 
undef undef 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
undef •Sid.*.*- ^ 
0.2634 797i 
undef undef 
0.2855 3.5025 
undef undef 
0.0000 undef 
undef undef 
undef undef 
undef 0 . 0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-BXutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

O.OOOu 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NQRMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Ha6ufigkeit 
Brust 0.0000 
0.0046 
0.0000 



Eierstock-Dterus 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.0064 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0065 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0040 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



53 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern filr SEQ. ID. NO: 51 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
. Lunge 
^5a(/en-Speiseroehre 
Muslcel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t-Hyperpias ie 
Duenndann 
Prostata -Hype rpiasie 
Saioenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORHM. 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0053 
0.0213 
0.0182 
0.0078 
0.0136 
0.0098 
0.0000 
0.0000 
0095 
0428 
0137 
0097 
0.0017 
0.0178 
0.0170 
0.0150 
0.0071 
0.0066 
0.0218 
0.0000 
0.0206 
0.0089 
0.0353 
0.0218 



TOMOR 

%Haeufigkeit 
0.0051 
0.0153 
0.0234 
0.0518 
0.0048 
0.0120 
0.0000 
0.0000 
0.0194 
0.0000 
0.0117 
0.0142 
0.0000 
0.0600 
0.0479 
0.0000 
0.0000 
0.0383 
0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.3495 2.8614 
0.9089 1.1002 
0.3525 2.8368 
1. 6285 0.6141 
1.1260 0.8881 
undef 0.0000 
undef vmdef 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
3. 6565 :.:;735 
0.9656 1.0356 
undef 0 . 0000 
0.0286 35.0255 
0.3721 2.6872 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.1864 5.3637 
0.9283 1.0772 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0154 

0.0123 

0.0000 

0.CC39 

0.0164 

0.0037 

0.0185 

0.0249 

0.0140 



Brust 

Eierstock-Oterus 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.0210 
Gastrointestinal 0.0366 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0972 
Hoden 0.0468 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0151 
Prostata 0.0321 
Sinnesorgane 0.0310 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0434 
0 . 0000 



wo 99/47669 



54 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern ftir SEQ. ID. NO: 52 



10 



15 



20 



'25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
EndoJcrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

IHaeufigkeit 

0.0232 



0053 
0061 
0109 
0097 
0042 
0098 
0.0249 
0.0000 
0.0201 
0000 
0125 
0386 
0034 
0.0119 
0.0038 
0.0090 
0.0119 
0.0099 
0.0073 
0.0125 
0.0119 
0.0178 
0.0000 
0.0052 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0256 
0.0131 
0.0078 
0.0054 
0.0000 
0.0131 
0.0000 
.0000 
.0000 
,0000 
0117 
0118 
0153 
0060 
0137 
0110 
0533 
0.0170 
0.0142 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.9092 1.0998 
0.4077 2.4527 
0.7791 1.2836 
2.0093 0.4977 < 
undef 0.0000 
0.3225 3.1004 
tmdef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
0.0000 v.TJi:'.^^. , 
1.0534 0.9493 
2.5198 0.3968 
0.5710 1.7513 
0.8683 1.1517 
0.3428 2.9168 
0.1685 5.9360 
0.6991 1.4303 
0.6963 1.4363 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Kerz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0307 

0.0062 

0.0063 

0.0236 

0.0041 

0.0037 

0.0000 

0.0748 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
0.0205 
0.0000 
0.0128 
0.0244 
0.0057 



Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 

Haut-Muskel 0.0130 
Hoden 0.0078 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



55 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID, NO: 53 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£ndokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunije 

Magen-Spei seroenre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Saxnenblase 
Sinnesorgane 
Weis se_Blut koerpe rchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0093 
0.0053 
0.0000 
0.0018 
0.0039 
0.0034 
0.0028 
0.0050 
0.0000 
0.0032 
0.0061 
0.0075 
0.oi*^:U^' 
0.0034 
0.0059 
0.0019 
0.0060 
0.0024 
0.0066 
0.0073 
0.0093 
0.0030 
0.0000 
0.0118 
0.0000 



TUMOR 

IHaeufigkeit 
0.0051 
0.0153 
0.0026 
0.0000 
0.0143 
0.0164 
0.0000 
.0000 
.0194 
.0000 
.0000 
.0047 
0.0000 
0.0180 
0.0137 
0.0055 
0.0000 
0.0043 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.8185 0.5499 
0.3495 2.8614 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
0.2714 3.6843 
0.2064 4.8443 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
1.5801 0.6329 
undef undef 
0.1903 5.2538 
0.4342 2.3033 
0.3428 2.9168 
undef 0 . 0000 
0.5593 1.7879 
xindef 0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0079 

0.0000 

o.eooo 

0.0062 
0.0000 
0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 0.0046 
Exidokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0006 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.0097 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0050 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 



60 



wo 99/47669 



56 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 54 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 0.0026 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0139 
0.0080 
0.0122 
0.0128 
0.0097 
0.0059 
0.0280 
0.0050 
0.0000 
0-0127 
0.0122 
0.0100 
0.0000 
0.0223 
0.0149 
0.0133 
0.0060 
0095 
0264 
0036 
0125 
0238 
0267 
0118 



TOMOR 

%Haeufi9keit 
0.0102 
0.0218 
0.01B2 
0.0191 
0.0286 
0.0110 
0.0000 
0.0000 
0.0129 
.0000 
.0TX7 

-0153 
.0000 
.0137 
0.0442 
0.0000 
0.0128 
0.0000 



0, 
0. 
0, 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.3639 0.7332 
0.3669 2.7252 
0.6678 1.4975 
0.6698 1.4930 
0.3393 2,9474 
0.5419 1.8454 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
1.0447 0.957r. 
1.4046 0.7120 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
1.0854 0.9213 
0.3000 3.3335 
undef 0.0000 
0.7458 1.3409 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Ueirz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 0.0274 
Endokr ines_Gewebe 0.0245 
Foetal 0.0099 
Gastrointestinal 0 . 0122 
Haematopoetisch 0.0228 
Haut-Muskel 0.0324 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0131 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0077. 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0123 

0.0125 

0.0116 

0.0000 

0.0111 

0.0309 

0.0249 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0136 



wo 99/47669 



57 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fOr SEQ. ID. NO: 55 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Hagen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndann 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
tfeisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
IHaeufigkeit 
0.0046 
0.0067 
0.0000 
0.0091 
0.0136 
0.0144 
0.0070 
0.0000 
0.0099 
0.0042 
0.0000 
0.0062 
0000 
0017 
0119 
0095 
0150 
0071 
0099 
0036 
0218 
0.0089 
0.0069 
0.0000 
0.0070 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T t/n ' 


0.0051 


0.9092 1,0998 


0.0153 


0.4368 2.2892 


0.0130 


0.0000 undef 


0.0136 


0.6698 1.4930 


0. 0143 


0.9500 1.0527 


0.0088 


1.6450 0.6079 


0.0000 


undef 0 . 0000 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0137 


0.3083 3.2436 


0.0117 


r '^•vOCundef 


0.0095 


0. v^ . 


0.0997 


0.0000 und-^f 


0.0180 


0.0952 10.5076 


0.0137 


0.8683 1.1517 


0.0110 


0.8571 1.1667 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0128 


0.5593 1.7879 


0.0071 


1.3925 0.7181 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema topoe t is ch* 
Hei 2-Biutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0157 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_6ewebe 

Foetal w.ww*^ 
Gastrointestinal 0 . 0366 
Haematopoetisch 0.0171 
Uaut-Muskel 0.0032 
Hoden 0.0078 
Lunge 0,0082 
Nerven 0.0080 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0077 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0068 
0.0068 
0.0000 
0.0029 



wo 99/47669 



58 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 56 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_6ewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

: • <• • . Lunge 
^eger-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



l^ORMAL 

IHaeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0008 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0012 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0009 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T T/N 


0.0204 


0.0000 undef 


0.0218 


0.0000 undef 


0.0026 


0.0000 undef 


0.0054 


0.0000 undef 


0.0048 


0.8143 1.2281 


0.0011 


0.7741 1.2918 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef u lef 


0.0047 


0.2634 3.7971 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef ' 


0.0110 


0.0000 undef 


0.0267 


0.0000 undef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haeniatopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0079 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0136 
Eierstock-Uterus 0.0320 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
"Foetal 0.0367 
Gastrointestinal 0.0000 
Haenatopoetisch 0.0114 
Haut*Muskel 0.0065 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



59 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 57 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen-SpeiseiTcehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarro 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blut koerperchen 



NORMAL 
IHaeufigkeit 
0.0046 
0.0027 
0.0091 
0.0036 
0.0019 
0.0017 
0.0028 
0.0000 
0.0000 
0021 
0000 . 
0050 
0000 
0017 
0.0000 
0.0057 
0.0000 
0.0000 
0.0033 
0.0000 
0.0031 
0.0059 
0.0000 
0.0000 
0.0061 



TUHOR 

«Haeufigkeit 

0.0051 

0.0109 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0, 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



.0026 
.0054 
.0000 
.0044 
.0000 
.0847 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0060 
.0000 
0.0110 
0.0000 
0.0021 
0.0000 



Verhaeltnxsse 
N/T T/N 
0.9092 1.0998 
0.2446 4.0878 
3-5059 0.2852 
0.6698 1.4930 
undef 0.0000 
0.3871 2.5836 
iindef 0.0000 
0.0000 undef 
undef undef 



undef 
undef 
undef 
undef 



0.0000 
vi-def 
0.0000 
undef 



0.2855 3.5025 
undef undef 
0.5143 1.9446 
undef undef 
0.0000 undef 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0079 

0.0000 

0.0074 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gev#ebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haonatopoetlsch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0050 

0.0128 

0.0000 



wo 99/47669 



60 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern filr SEQ. ID. NO: 58 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£ndokrines_6ewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Musicel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndaxm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0173 
0.0000 
0.0018 
0.0000 
0000 
0028 
0050 
0000 
0.0000 
0 0000 
C.CGGC 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0024 
0.0066 
0.0073 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

iHaeufigkeit 
0.0000 
0.0523 
0.0026 
0.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0285 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef undef 
0.3313 3.0187 
0 . 0000 undef 
undef 0. 0000 
undef 
undef 
0.0000 
0.0000 
vmdef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
0.0000 



undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 



0.2321 4.3088 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
EndokrinesjGewebe 

Foetal w.w«.ww 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Kaut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIBRTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



wo 99/47669 



61 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 59 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Btuat 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t 1 s ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hidden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Saznenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0046 

0.0013 

0.0061 

0.0018 

0.0039 

0.0025 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0074 

0.006! 

0.0025 

o.oooo' 

0.0017 
0.0030 
0.0000 
0.0060 
0.0024 
0.0017 
0.0073 
0.0031 
0.0089 
0.0089 
0.0000 
0.0009 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0051 

0.0109 

0.0000 

0.0000 

0.0095 

0.0066 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0.a234 

o.oors 

0.0000 
0.0000 
0.0068 
0.0055 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.9092 1.0998 
0.1223 8.1755 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.4071 2.4562 
0.3871 2.5836 
undef undef 
xindef undef 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
0.2612 3.8238 
0.2634 3,7971 
undef undef 
undef 0 . 0000 
0.4342 2.3033 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinai 
Gehirn 
Kaematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0082 

0.0037 

0.0185 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0068 
Eierstock-Uterus 0.0160 
0.0245 
0.0035 
0.0000 
0.0114 
0.0000 



Endokrines^Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 



Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0020 

Prostata 0.0064 

Sinnesorgane 0.0155 



wo 99/47669 



62 



Elektronischer Northern fiir SEQ, ID. NO: 61 



PCT/DE99/00908 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endolcrxnes_Gewabe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarzn 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufi9keit 
0.0000 
0.0013 
0.0000 
0.0091 
0000 
0017 
0014 
0000 
0000 
0.0032 
0.0061 
0.0050 
0.0000 
0.0034 
0.0030 
0.0000 
0.0030 
0.0024 
0.0000 
0.0000 
0.0031 
0.0059 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T T/N 


0.0000 


undef undef 


0.0109 


0.1223 8.1755 


0.0000 


undef undef 


0.0245 


0.3721 2.6874 


0. 0000 


undef undef 


0.0022 


0.7741 1,2918 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0 . 0000 


O.OO'Ja^ 


::t%f: ,0.0000 


0.0024 


: . : .16& V . i746 


0.0000 


undef I rdef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0055 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0085 


0.2797 3.5758 


0.0000 


undef undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



£ntwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Hr^csoatopoetisch 
Herz-filutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkelt 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0157 

0.0041 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0068 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
""Foetal 0.0128 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0162 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0020 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



63 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fDr SEQ. ID. NO: 62 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£ndokrines_Gewebe 
Gas t roint es t inal 
Gehxrn 
Haema topoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hcxien 
luhge 

Magen-Speis^.rothre i 
Muskel-siceiect 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperpiasie 
Samenblase 
S innesorgane 
Weisse_BIutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
O.OOBO 
0.0091 
0.0055 
0-0078 
0051 
0140 
0000 
0099 
0000 
0061 
0.0050 

:»oooo 

fi.0017 
0.0059 
0.0019 
0.0030 

.0048 

0033 

0000 

0031 

0119 

0000 

0000 

0035 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0051 

0.0153 



0. 
0. 
0. 
0, 
0. 
0. 
0. 
0, 



.0078 
.0109 
.0238 
.0077 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
0.0000 
0,0047 
0.0077 
0.0000 
0.0068 
0.0000 
0.0000 
0.0021 
0.0214 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.5242 1.9076 
1.1686 0.8557 
0.5023 1.9907 
0.3257 3.0703 
0.6635 1.5071 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
1.0S34' >. :>'aaf3 
0. 0000 undef 
undef 0.0000 
0.8683 1.1517 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
2.2373 0.4470 
0.1547 6-4632 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema t opoe t is ch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0063 

0.0079 

0.0041 

0,0074 

0.0185 

0.0000 

0-0140 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines^Gewebe 

Foetal 0.0087 
Gastrointestinal 0.0244 
Haematopoetisch 0-0057 
Haut-Nuskel 0.0097 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0697 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBHOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0091 
0.0000 



60 



wo 99/47669 



64 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern filr SEQ. ID. NO: 63 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 

Brust 
Eierstock 
Bndokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haemat opoe t i 5 ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hodnn 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Nlere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 
0.0046 
0000 
0030 
0018 
0039 
0034 
0.0042 
0.0000 
0.0149 
0.0011 
0.0000 
0.0012 
0.0000 
0.0017 
0.0059 
0.0019 
0^0060 
0.0000 
0.0033 
0.0036 
0.0000 
0.0000 
0.0089 
0.0000 
0.0026 



TDMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit 


N/T T/N 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0109 


0.0000 undef 


0.0026 


1.1686 0.8557 


0.0027 


0.6698 1.4930 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0044 


0.7741 1.2918 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


tindef undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0 . 0000 


0. 


undef undef 


O.OuOu 


undef 0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0060 


0.2855 3.5025 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0055 


0.3428 2.9168 


0.0000 


undef 0 . 0000 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0 . 0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwiciaung 
Gastrointenstinal 
Gehlm 
Kc»einatop6etisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
£ndokrines_Ge%#ebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetlsch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 



Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



FOTTUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0092 

0.0125 

0.003*1 

0.0082 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BlBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0046 
0.0490 
0.0058 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0000 
0.0000 
0.0010 



wo 99/47669 



65 



PCTyDE99/00908 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 64 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t i s ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0046 

0.0080 

0.0061 

0.0000 

0.0213 

0.0008 
.0.0028 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0087 

0.0290 

0 . 0000 

0.0119 
0.0133 
0.0000 
0.0119 
0.0033 
0.0073 
0.0343 
0.0208 
0.0178 
0.0353 
0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0665 
0.0436 
0.0234 
0.0000 
0.0571 
.0000 
0000 
0000 
0194 
0000 
0000 
0.0142 
0.0000 
0.0000 
0.0205 
0,0276 
0.0000 
0.0106 
0.0071 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0699 14.2976 
0.1835 5.4504 
0.2597 3.8507 
undef undef 
0.3732 2.6795 
undef 0 . 0000 
unde^ 0.0000 
undef undef 
0.0000 undef 
undef undef 
undef undef 

o.u:^^i^:^•;.5a73 . 
undei: C5,6oO\>'„ 
undef unde^' 
0.5789 1.7275 
0.4800 2.0835 
undef undef 
1.1186 0.8939 
0.4642 2.1544 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0092 
Gehim 0.0000 
Haenatopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0 « UDOO 
Lunge 010037 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



MORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0476 
Eierstock-Uterus 0.0274 
Endokrines_Gei#ebe 0.0000 
Foetal 0.0052 
Gastrointestinal 0 . 0122 
Haema topoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



66 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 65 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
. Hoden 

> Lunge 
Ifagen-Spelseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Ouenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Saioenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0053 
0.0061 
0.0073 
0.0097 
0.0059 
0.0042 
0.0050 
0.0000 
0.0053 
0.0000 
0.0087 
0.0000 
0.0103 
0.0000 
0.0038 
0.0120 
0.0000 
0.0099 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0087 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0051 
0.0174 
0.0026 
0.0027 
0.0048 
0.0055 
0.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0071 
0.0153 
0.0000 
0.0068 
0.0055 
0.0267 
0.0021 
0.0142 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0,0000 undef 
0.3058 3.2702 
2.3372 0.4279 
2.6791 0.3733 
2.0357 0.4912 
1.0837 0.9227 
undef 0.0000 



undef 
undef 
undef 



0.0000 

undef 

0.0000 



1.2290 0.8137 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.6857 1.4584 
0.4492 2.2260 
0 . 0000 undef 
0.6963 1.4363 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Cntwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
I^!ueza?.t opoe t i sch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0154 

0.0000 

0.0039 

0.0041 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Eierstock-Uterus 
£ndokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0136 
0.0046 
0.0000 
0.0082 
0.0000 
0.0000 
0.0032 



Hoden 0.0156 

Lunge 0.0082 

Nerven 0.0040 

Prostata 0.0128 

Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



67 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 66 



BXase 
Brust 
EierstocJc 
Endokrines_Gewebe 
. Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge . 
Magen- S pe i Cf.rj e: * 
Muskel-Skclett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust -Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasia 
SamenbXase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0093 



0013 
0152 
0018 
0174 
0051 
0993 
0249 
0000 
0053 
0061 
0261 
1062 
0.0171 
0.0000 
0.0114 
0.1258 
0.0000 
0.0826 
0.0036 
0.0000 
0.0000 
0.0178 
0.0000 
0.1018 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.1508 

0.0392 

0.0000 

0.0027 

0.0048 

0.0055 

0.0000 

0.0000 

0.0129 

0.0000 

O.OOOO 

0.0307 

0.0230 

0.0180 

0.0068 

0.0000 

0.1600 

0.0000 

0.0000 



Verhaeitnisse 
N/T T/N 
0,0616 16.2223 
0.0340 29.4320 
undef 0.0000 
0.6698 1,4930 
3.6642 0.2729 
0.9289 1.0765 
undef 0.0000 
imdef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
0. 8505 1. 1733 
4.6197 0.2165 
0.9517 1.0508 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
0.7862 1.2720 
undef undef 
undef 0.0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entvricklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0062 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0 . 0000 
Lunge 0.0037 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTB/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0052 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0410 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0449 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 67 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Elerstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t i s ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
• J^-^j»><?e 
Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust -Hyperplasie 
Duenndann 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0093 



0013 
0000 
0073 
0000 
0066 
0028 
0.0000 
0.0000 
0.0042 
0.0000 

o.'ioa??. 

O.OOOiV 

0.0000 

0.0000 

0.0057 

0.0030 

0.0786 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0.1011 

0.0000 

0.0000 

0.0017 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0051 

0.0044 

0.0052 

0.0109 

0.0000 

0.0055 

0.0000 

0.0000 

0.0129 

0.0000 

0.0234 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0068 

0.0000 

0.0000 

0.0554 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.8185 0.5499 
0.3058 3,2702 
0.0000 undef 
0.6698 1.4930 
undef undef 
1.2386 0.8074 
undef 0.0000 
undef undef 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
0 . 0000 undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
1.4198 0.7043 
undef 0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema t opoe t is ch 
!ier2-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0039 

O.OGOO 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
. Eierstock-Uterus 0.0000 
Endokrine5_Gewel>e 0.0000 
~Foetal 0.0082 
Gastrointestinal 0.0000 
Haenatopoetisch 0.0057 
Haut-MuskeX 0.0065 
Hoden 0.0078 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



wo 99/47669 



69 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 149 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



B_Lynphom 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muakel-Skeiett 
Nlere 
Pankreas 
Prostata 
T^Lyii5>hoin 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haenatopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0050 
0.0078 
0.0114 
0.0U5 
0.0192 
0.00B9 
0.0209 
0.0203 
0.0367 
0.0186 
0183 
0241 
0146 
0290 
0069 
0157 
0.0050 
0.0217 
0.0076 
0.0163 
0.0267 
0.0080 
0.0161 
0.0281 
0.0118 



TOMOR 

%Haeu£igkeit 
0.0136 
0.0258 
0.0225 
0.0085 
0.0107 
0.0095 
0.0337 
0.0170 
0.0000 
0.0254 
0.0137 
.0000 
. 6C 
.0126 
.0074 
.0048 
0.0221 
0.0169 
0.0000 
0.0230 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.3679 2.7181 
0.3017 3.3143 
0.5088 1.9654 
1.3456 0.7432 
1.8036 0.5545 
0.9333 1.0715 



0. 
' 0. 
0, 
0. 
0. 



0.6195 
1.1947 
undef 
0.7324 
1.3291 
undef 
0.8770 
2,2671 
0.9278 
3,2497 0.3077 
0.2244 4.4570 
1.2801 0 
undef 0 
0.7068 1 
undef 0 



1.6143 
0.8371 
0.0000 
1.3653 
7524 

oooe 

1402 
4411 
0778 



.7812 
.0000 
.4148 
.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haenatopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
ilarz-Blutgefaesse 
. Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdann_t 
Eierstock^n 
Eierstock t 
Endokrines_6ewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden^t 
Lunge^n 
Lunge^t 
Nerven 
Nlere^t 
0var_Uteru5 
Prostata^n 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0111 

0.0063 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0107 

0.0108 

0.0000 

0.0124 

0.0303 

0.0499 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0253 

0.0000 

0.0070 

0.0366 

0.0000 

0.0227 

0.0042 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0090 

0.0000 

0.0203 

0.0121 

0.0000 

0.0000 



wo 99/47669 



70 



PCT/DE99/00908 



Qektronischer Northern fiier Seq-ID: 150 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



B_Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdaziii 
Duenndaxn 
Bierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gehim 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen- Spei se roehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_LyiBphom 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haemacopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeuflgkeit 
0.0050 
0.0078 
0.0088 
0.0211 
0.0027 
0.0119 
0.0032 
0.0035 
0.0257 
0.0279 
0071 
0040 
0292 
0000 
0017 
0269 
0165 
0141 
0.0000 
0.0044 
0.0000 
0.0040 
0.0000 
0 . 0070 
0.0000 



TUMOR 

%Ha6Ufigkeit 

0.0000 

0.0117 

0.0155 

0.0028 

0.0000 

0.0024 

0.0142 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0137 

0.0000 

0.0148 

0.0064 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0052 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef 0 . 0000 
0.6638 1.5065 
0.5693 1.7566 
7.4006 0.1351 
undef 0.0000 
4.9773 0.2009 
0.2263 4.4181 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 

0. 5169 1.9347 
nnd'^l 0.0000 

1. ^ c;? 
O.OOOC unc'ef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
2.7132 0.3686 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema t opoe t i s ch 
Haut 
Hepatisrh 
"sx2<«'Blutg;^£iies^e 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdann_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden^n 
HoderTt 
Lungeji 
Lunge_t 
Nerven 
Niere_t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Weisse^Blutkoerperchen 



FOETOS 

IHaeufigkeit 
0.0000 
0.0056 
0.0000 
0.0039 
0.0000 
.0.0000 

C.C03C .... 

0.0145 

0.0254 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0058 

0.0244 

0.0000 

0.0130 

0.0000 

0.0000 

0.0293 

0.0000 

0.0020 

0.0000 

0.0068 

0.0243 

0.0000 

0.0000 



wo 99/47669 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 151 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



Blase 
Brust 
Dickdaxm 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
""Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

. Lunge 
. ^^ageh-Speiseroehre 
Muskel-skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T^Lynphon 
Uterus 

Heisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0050 

0.0000 

0.0070 

0.0038 

0.0082 

0.0030 

0.0048 

0.0104 

0.0037 
0.0046 
0.0010 
0.0000 
0.0010 
0.0000 
0.0086 
0.0112 
0.0017 
0.0057 
0.0000 
0.0015 
0.0027 
0.0080 
0.0027 
0.0070 
0.0235 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0070 
0.0098 
0.0028 
0.0107 
0.0119 
0.0071 
.0120 
.0000 
.0063 
.0137 
.0118 
.0055 
0.0064 
0.0148 
0.0193 
0.0055 
0.0117 
0.0149 
0.0092 
0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haemato|>oetisch 
Haut 
Hepatisch 
Kerz'-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



FOETUS 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0028 
0.0000 
0.0039 
0.0000 
.0.0000 
O.OCOO^ 
0.0145 
0.0000 
0.0000 
0.0061 
0.0000 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.7157 1.3973 
1.3456 0,7432 
0.7730 1.2937 
0.2489 4.0182 
0.6790 1.4727 
0.8704 1.1489 
undef 0.0000 
0.7324 1.3653 
0.0738 13.5431 
0,00na,r.ridef 
0.1754 5.7011 
0.0000 undef 
0.5799 1.7246 
0.5803 1.7232 
0.2992 3.3427 
0.4823 2.0732 
0.0000 undef 
0.1606 6.2251 
undef 0.0000 



50 



55 



60 



65 



Brust 
Brust_t 
Dickdann_t 
Eierstock'"n 
Eierstock^t 
Endokrines_6ewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge_n 
Lunge^t 
Nerven 
Niere^t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMIBRTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOIHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0,0101 

0.0000 

0.0006 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0i25 

0.0000 

0.0195 

0.0000 

0.0100 

0.0000 

0.0068 

0.0121 

0.0000 

0.0000 



wo 99/47669 



72 



PCT/DE99/00908 



Etektronischer Northern fuer Seq-ID: 152 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B_Lymphoin 
Blase 
Brust 
Dickdarxn 
Oueimdarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen- Spe i s t i: ^eh re 
Muakel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lymphom 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Sanenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 

IHaeufigkeit 

0.0250 



0078 
0097 
0192 
0055 
0178 
0048 
0191 
0073 
0.0046 
0.0233 
0.0161 
0.0156 
0.0000 
0.0086 
0.0090 
0.0083 
0.0057 
0.0076 
0.0044 
0.0246 
0.0094 
0.0107 
0.0000 
0.0118 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0136 
0070 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Hers^-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebehniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



.0211 
► 0057 
.0213 
.0143 
.0177 
.0269 
0.0000 
0.0063 
0.0275 
0.0000 
0.0129 
.0192 
.0074 
.0096 
.0387 
.0091 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



FOETUS 

%Haeu£igkeit 

0.1253 

0.0305 

0.0938 

0.0275 

0.0000 

0.0000 

0.0142 

0.0325 

0.0254 

0.0185 

0.0242 

0.0249 

0.1255 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1.8395 0.5436 
1.1063 0.9039 
0.4592 2.1776 
3.3639 0.2973 
0.2577 3.8812 
1.2443 0.8036 
0.2716 3.6818 
0,7092 1.4100 
undef 0.0000 
0.7324 1.3653 
0.8491 1.1777 
undef. P.nooo. 
1.2028 0.8314 
0.0000 unde'f 
1.1597 0.8623 
0,9285 1.0770 
0.2137 4.6798 
0.6202 1.6125 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 



50 



55 



60 



65 



Brust 
Brustt 
Dickdarm_t 
Eierstockn 
Eierstock_t 
£ndokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge^n 
Lunge^t 
Nerven 
Niere^t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
, Sinnesorgane 
tleisse_Blutkoerperchen 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0816 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0354 

0.0000 

0,0741 

0.0366 

0.0000 

0.1458 

0.0000 

0.0000 

0.0098 

0.0000 

0.0191 

0.0000 

0.0248 

0.0000 

0.0155 

0.0000 



wo 99/47669 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 153 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B^Lyn^hom 
Blase 
Brust 
DicXdarm 
I>uenndarm 
Eierstock 
EndoX rines_Gewebe 
Gehlrn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
' uuage* 
Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreaa 
Prostata 
T_LyiBphoin 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Sanenblase 
Sinnesorgane 



Entwicklung 
Gastrolntenstinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
HGsz-BuIutgefaesse 
• Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0026 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0010 
0.0000 

or. J i:; 

0.014: 
0.0000 
0.0022 
0.0000 
0.0009 
0.0025 
0.0015 
0.0000 
0.0000 
0.0054 
0.0000 
0.0000 

FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0071 

0.0036 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0141 
0.0057 
0000 
0048 
0000 
0010 
0000 
0063 
0000 
0000 
0.0018 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0013 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0« 



Verhaeltnisse 
H/T T/N 
undef undef 
undef undef 
0,1879 5.3230 
0.0000 undef 
undef undef 
0.0000 undef 
undef undef 
0.0000 undef 
undef undef 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
undef undef 
2.1049 0.4751 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
0.7235 1.3821 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 



cft %Haeufigkeit 

Brust 0.0000 
Brust_t 0.0000 
Dickdam^t 0.0000 
Eierstock_n 0.0000 
cc Eierstock_t 0.0051 

Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0000 
Gastrointestinal 0 ; 0000 
Haematopoetisch 0.0257 
gQ Haut-Muskel 0.0000 

Hoden_n 0.0000 
Hoden_t 0.0000 
Lunge^n 0.0000 
Lunge^t 0.0000 
l«e Nerven 0.0010 

Niere_t 0.0000 
Ovar^Uterus 0.0023 
Prostata_n 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Weisse_Blutkoerperchen 0.0000 



NORMIBRTE/SOBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 



wo 99/47669 PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fiier Seq-ID: 154 



10 



15 



20 



25 



30 



B^Lyn^hozn 
BXase 
Brust 
Oickdarm 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gehim 
Haut 
Hepati9ch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-SXelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
TjUyxaphom 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeu£igkeit 
0.0000 
0.0156 
0.0079 
0.0036 
0.0027 
0119 
0016 
0029 
0147 
0093 
0112 
0000 
0,0097 
0.0000 
0.0051 
0.0112 
0.0116 
0.0057 
0.0025 
0.0044 
0.0048 
0.0027 
0.0080 
0,0070 
0.0235 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0112 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0060 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

a. wit 

0.0000 
0.0037 
0.0048 
0.0000 
0.0000 
0.0075 
0.0046 
0.0304 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef undef 
undef 0.0000 
0.7045 1.4195 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.4835 2.0680 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
undef undef 
1.3155 0.7601 
undef undef 
1.3917 0.7186 
2.3212 0.4308 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.3381 2.9576 
0.9638 1.0375 
0.1578 6.3369 



35 



40" 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
•Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Bnist 
Brust_t 
Dickdarm^t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Ge%^be 
^Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hodmjt 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 
Niere^t 
Ovar^Uterus 
Prostata^n 
Sinnesorgane 
Heisse^Blutkoerperchen 



FOETUS 

«Haeufigkeit 
0.0000 
0.0083 
0.0000 
0.0000 
O.OOOO 
0:0250 - 
0.0036 
0.0217 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0185 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

0.0042 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0050 

0.0000 

0.0000 . 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



wo 99/47669 



75 



PCT/DE99/00908 



Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 155 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B_Lyxnphoro 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndann 
Eierstock 
£ndokrines_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muakel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 

Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haenat opoet Isch 
Penis 
Samenblase 
Slnnesorgane 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0,0075 

0.0156 

0.0035 

0.0096 

0.0110 

0.0059 

0.0080 

0.0058 

0.0037 
0.0000 
0.0122 
0.0201 
0.0010 
0.0217 
0.0051 
0.0000 
0.0116 
0.0047 
0.0101 
0.0044 
0.0048 
0.0040 
0.0134 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0047 
0.0197 
0.0085 
0.0000 
0.0048 
0.0124 
0.0010 
0.0000 
0.0063 
.0000 
.011? 
.0074 
.0000 
.0074 
.0000 
.0000 
0.0065 
0.0075 
0.0046 
0.0304 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
}lsrz~-Blutge£aes5e 
'* Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0278 

0.0056 

0.0063 

0.0118 

0.0000 

0.0000 

0.0142 

0.0108 

0.0254 

0.0124 

0.0061 

0.0499 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef 0.0000 
3.3190 0.3013 
0.1789 5.5892 
1.1213 0.8918 
undef 0 . 0000 
1.2443 0.8036 
0.6467 1.5464 
5.8026 0.1723 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
1 6964 0.5895 
:Mw::^:015 
undef O.OOOO 
0.6958 1.4371 
undef undef 
undef 0.0000 
0.7235 1.3821 
1.3525 0.7394 
0.9638 1.0375 
0.1578 6.3369 



50 



55 



60 



65 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock^t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge^n 
Lunge^t 
Nerven 
Niere_t 
0var_Uteru3 
Prostata__n 
Slnnesorgane 
Heisse_Blutkoerperchen 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0101 

0.0000 

0.0185 

0.0122 

0.0000 

0.0194 

0.0125 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0141 

0.0000 

0.0135 

0.0121 

0.0077 

0.0000 



wo 99/47669 



76 



Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 156 



B_Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duexindana 
Eierstock 
Cndokrxnes_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatlsch 
Herz 
Hoden 

. . Lunge 
Mag£n-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Nlere 
Pankreas 
Prostata 
T^Lymphom 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Ha^natopoetlsch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0,0075 

0.0000 

0.0026 

0.0038 

0.0055 

0.0059 

0.0032 

0.0017 

0.0000 

0.0046 

0.0051 

0,0040 

0.0049 

0.0000 

0.0017 

0.0000 

0.0017 

0.0000 

0.0051 

0.0148 

0.0007 

0.0053 

0.0027 

0.0000 

0.0353 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0188 
0.0056 
0.0000 
0.0000 
0.0048 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0137 
0.0000 
0.0129 
0.0000 
0.0037 
0.0000 
0.0110 
0.0013 
0.0000 
0.0046 
0.0000 



Verhaeltnlsse 
N/T T/N 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.4697 2.1292 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
1.2443 0.8036 
undef 0.0000 
0.5803 1.7234 
undef undef 
undef O.OOOo' 
0.3692 2.7086 
undef 0,0000 
0.3759 2.6605 
undef undef 
0-4639 2.1557 
undef undef 
0.1496 6.6855 
0.0000 undef 
xindef 0.0000 
3.2128 0.3113 
undef 0 . 0000 



POETOS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstlnal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
Haeinatopoetisch 0.0118 
Haut 0.0000 
Hepalcisch 0.0000 * 
Herz-Blutgef aesse 0 . 0000 
Lunge 0.0072 
Nebenniere 0.0000 
Niere 0.0124 
Placenta 0.0242 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Bru3t_t 0.0000 
Dickdarmt 0 . 0000 
Eierstock_n 0.0000 
Eierstock^t 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0245 
Foetal 0.0151 
Gastrointestinal 0,0000 
Haeinatopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0259 
Hoden_n 0.0000 
Hoden^t 0.0000 
Lunge^n 0.0195 
Lunge^t 0.0000 
Nerven 0.0090 
Niere t 0.0000 
Ovar_Uterus 0.0135 
Pro3tata_n 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Heisse_Blutkoerperchen 0.0000 
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Elektronischer Northern fuer Seq-IO: 157 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B^Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gehim 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
^ Hoden 
lainge 

Magen-Spei scsroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T^Lynqphom 
Uterus 

Weisse^Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenbiase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0100 
0.0000 
0.0106 
0.0057 
0.0027 
0.0208 
0.0193 
0.0087 
0.0037 
0.0000 
0.0101 
0.0361 
0.0117 
0.0072 
0.0017 
0.0201 
0.0149 
0.0132 
0.0177 
0.0059 
0.0219 
0.0094 
0.0161 
0.0070 
0.0353 



TOMOR 

%Haeufigkeit 

0.0136 

0.0070 

0.0141 

0.0114 

0.0000 

0.0215 

0.0408 

0.0110 

0.0000 

0.0190 

0.0000 

0.0118 

0.0185 

0.0000 

0.0369 

0.0337 

0.0000 

0.0247 

0.0299 

0.0046 

0.0000 



Entwicklung 
Gas troin tens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Bliitgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



EX)ETUS 

%Haeufigkeit 

0.0139 

0.0167 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0142 

0.0036 

0.0254 

0.0185 

0.0061 

0.0249 

0.0126 



Verhaeitnisae 
N/T T/N 
0.7358 1.3590 
0. 0000 undef 
0.7515 1.3308 
0.5046 1.9818 
undef 0.0000 
0.9678 1.0333 
0.4724 2.1170 
0.7913 1.2638 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
3. 05^!^ 0,3275 
0.6315 1.5836 
undef 0.0000 
0.0464 21.5570 
0.5969 1.6754 
undef 0.0000 
0.5331 1.8758 
0.5917 1.6900 
1-2851 0.7781 
undef 0.0000 



50 



55 



60 



Brust 
Brust^t 
Dickdarro^t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines^Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 
Niere_t 
Ovar^Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Heisse^Blutkoerperchen 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0203 

0.0000 

0.0209 

0.0366 

0.0000 

0.0972 

0.0251 

0.0000 

0.0098 

0.0000 

0.0151 

0.0000 

0.0450 

0.0303 

0.0310 

0.0000 
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Elektronlscher Northern fuer Seq-ID: 158 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B_Lyn^hom 
Blase 
Brust 
Dickdazm 
Duenndann 
Eierstock 
Endokrines Gewebe 
""Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T^LymphOBi 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetlsch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0075 
0.0156 
0.0088 
0.0077 
0.0082 
0.0000 
0.0016 
0.0041 
0.0147 
0.0000 
0.0041 
0120 

UOOO 
0051 
0.0045 
0.0017 
0.0047 
0.0051 
0.0163 
0.0000 
0,0053 
0.0107 
0.0000 
0.0118 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0070 
0.0155 
0.0057 
0.0000 
0.0024 
0.0000 
0.0209 
0.0000 
0.0190 
0.0000 
0.0118 
.0055 
.0000 
.0148 
.0096 
.0055 
.0065 
0.0000 
0.0276 
0.0000 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 
0. 



Entwicklung 
Gastrointenstlnal 
Gehim 
Haematopoetlsch 
Haut 
Hepatisch 
Hsrz-Blutgefaesse 
Lunge 
^'Hebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0028 

0.0063 

O.OllB 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0000 

0.0000 

0.0124 

0.0061 

0.0499 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef 0.0000 
2.2127 0,4519 
0.5693 1.7566 
1.3456 0,7432 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
0.1934 5.1701 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
10178 0.9825 
2.6311 0.3801 
undef undef 
0-3479 2.8743 
0.4642 2.1540 
0.2992 3.3427 
0.7235 1.3821 
undef 0.0000 
0.5890 1.6977 
undef undef 



50 



55 



60 



65 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock^n 
Eierstock^t 
Endokrines^Gewehe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetlsch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge^n 

Nerven 
Hlere^t 
Ovar_0terus 
Prostata^n 
Simtesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0041 

0.0000 

0.0257 

0.0194 

0.0000 

0.0000 

0.0098 

0.0000 

0.0060 

0.0000 

0.0068 

0.0000 

0.0000 

0.0000 
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10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B^Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndann 
Eierstock 
£ndokrines_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

rtogen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T^Lynqphon 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
"Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0050 
0.0000 
0.0097 
0.0077 
0.0055 
0.0089 
0.0064 
0.0075 
0.0000 
0.0093 
0.0000 

o.oono 

0.006d 
0.0000 
0.0034 
0.0045 
0.0017 
0.0066 
0.0101 

0044 

0041 

0147 

0027 

0000 

0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
<H8rz«Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0028 

0.0063 

0.0079 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0072 

0.0254 

0.0247 

0.0121 

0.0000 

0.0126 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0407 
.0047 
0098 
0171 
0107 
0072 
0106 
0.0090 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0-0059 

0.0064 
0.0000 
0.0096 
0.0000 
0.0013 
0.0075 
0.0230 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.1226 8.1542 
0.0000 undef 
0.9840 1.0162 
0.4485 2.2295 
0.5153 1.9406 
X.2443 0.8036 
0.6036 1.6568 
0.8382 1.1931 
undef undef 
undef 0 . 0000 
undef undef 
1.3571 0.7369 
1.2278 0.8144 
0.0000 undef 
undef 0 . 0000 
0.4642 2.1540 
undef 0.0000 
5.0646 0.1974 
1.3525 0.7394 
0.1928 5.1876 
undef 0.0000 



50 



55 



60 



65 



Brust 
Brust_t 
Oickdann_t 
Eierstock^n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 

Gastrointestinal 0.0244 
Haematopoetisch 0.0257 
Haut-Muskel 0.0097 
Hoden^n 0.0209 
Hoden_t 0.0000 
Lunge_n 0.0000 
Lunge_t 0.0000 
Nerven 0.0030 
Niere t 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0203 
0.0000 
0.0087 



Ovar^Uterus 
Prostata n 



0.0090 
0.0000 



Sinnesorgane 0,0774 
Heisse_Blutkoerperchen 0.0000 
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Eiektronischer Northern fuer Seq-ID: 160 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



BJLymphom 
Blase 
Brust 
Oickdarm 
Duenndann 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lynqphom 
Uterus 

Weisse^Blutkoerperchen 
Haema topoet isch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0078 

0.0009 

0.0057 

0.0027 

0.0030 

0.0016 

0.0041 

0.0000 

0.0186 

0.0010 
0.0000 
0.0019 
0.0000 
0.0017 
0.0045 
0.0017 
0.0009 
0.0076 
0.0030 
0.0041 
0.0040 
0.0080 
0.0070 
0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 

; - ; , ; ^^^P^^-^sch 
Ilarz^Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0111 
0125 
0039 
0000 
0000 
O.OOVi 
0.0000 
0.0000 
0.0062 
0.0121 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0023 

0.0084 

0.0000 

0.0107 

0.0048 

0.0018 

0.0040 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

o.ocoo 

0.0000 
0.0000 
0.0037 
0.0000 
0.0055 
0.0000 
0.0075 
0.0000 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef undef 
3,3190 0.3013 
0.1044 9.5814 
undef 0.0000 
0.2577 3.8812 
0.6222 1.6073 
0.9054 1.1045 
1.0155 0.9848 
undef undef 
undef 0 . 0000 
undef 0.0000 
undef undef 
■i^C^' 'OOOO 
Uiidjf undef 
0.4639 2.1557 
undef 0.0000 
0.2992 3.3427 
undef 0.0000 
1.0143 0.9859 
undef 0.0000 
undef 0.0000 



50 



55 



60 



65 



Brust 
Brust_t 
Dickdann_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
£ndokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Httskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge_n 
Lunge^t 
Nertren 
merest 
Ovar_jJterus 
Prostata^n 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMXERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0101 

0.0490 

0.0058 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0020 

0.0000 

0.0045 

0.0000 

0.0000 

0.0000 
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Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 161 



B^Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdaxn 
Duezmdarm 
Eierstock 
Enclo)crines_Gewebe 
Gehlrn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

. ; Lunge 
Magen-Speiseroehre 
• Muakel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T^Lynphoni 
Uterus 

Welsse^Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0050 

0.0078 

0.0009 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0064 

0.0058 

0.0000 

0.0000 

0.0041 

0.0040 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0022 

0.0050 

0.0848 

0.0076 

0.0059 

0.0041 

0.0027 

0.0027 

0.0000 

0.0000 



TUMOR 

%Haeu£igkeit 
0.0000 
0.0047 
0.0084 
0.0000 
0.0107 
0.0048 
0.0106 
0.0050 
0.0000 
0.0190 
0.0000 
0.0118 
0.0018 
0.0000 
0.0000 
0.0048 
0.0055 
0.0651 
0.0075 
0.0046 
0.0000 



Verhaeltnlsse 
N/T T/N 
undef 0.0000 
1.6595 0.6026 
0,1044 9.5814 
ixndef undef 
0.0000 undef 
0,0000 undef 
0.6036 1.6568 
1.1605 0,8617 
undef undef 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
'^93 2 .94-'S 
2.1049 0.-i;,ii 
undef undef 
undef undef 
0.4642 2.1540 
0.8975 1.1142 
1.3023 0.7679 
1.0143 0.9859 
1.2851 0.7781 
undef 0.0000 



FOETUS 
%Haeufigkeit 
Entwicklxuig 0.0000 
Gastrolntenstxnal 0.0056 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0039 
Haut 0.0000 
Hepatisch 0.0000 
ner2*Blutge£ae3se 0.0000 
Lunge 0 . 0036 
Nebenniere 0.0507 
Niere 0.0000 
Placenta 0.0121 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBHOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Bru3t_t 0.0000 
Dickdarm^t 0 . 0000 
Eierstock_n 0.0000 
Eierstockt 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0104 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0097 
Hoden_n 0.0084 
Hoden"t 0.0000 
Lunge_n 0.0000 
Lunge_t 0.0000 
Nerven 0.0050 
Nieret 0.0000 
Ovar_Uterus 0.0000 
Prpstata_n 0.0546 
Sinnesorgane 0.0000 
Heisse_Blutkoerperchen 0.0000 
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Elektronischer Northern fQr SEQ. ID. NO: 201 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
EierstocJc 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema t opoe t i s ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden, 
lunge 

Magen-Speise.roehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t -Hype rpl as i e 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0027 
0.0030 
0.0018 
0.0000 
0.0576 
0.0042 
0.0099 
0446 
0138 
0000 
0087 
0000 
0274 
3448 
0.1268 
0.0030 
0.0000 
0.0033 
0.0073 
0.0000 
0.0059 
0.0000 
0.0118 
0.1958 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit 


N/T T/N 


0.0077 


0.0000 undef 


0.0305 


0.0874 11.4458 


0.0833 


0.0365 27.3828 


0.0109 


0,1674 5.9721 


0.0048 


0.0000 undef 


0.0548 


1.0528 0.9499 


0.0000 


undef 0.0000 


0.1693 


0.0587 17,0262 


0.1812 


0.2459 4.0660 


0.0137 


1.0020 0.9980 


0,1052 


0.0000 undsf 


0.0851 


0.1024 9.7640 


0.0230 


0.0000 undef 


0.2820 


0.0972 10.2887 


0.4245 


0.8123 1.2311 


0.0387 


3.2814 0.3047 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0021 


0 . 0000 undef 


0.0427 


0.0774 12.9263 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
HaeinatppcAtisch 
Merz-Blut^efaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0922 

0.0247 

0.0000 

0.007-* 

0.0123 

0.0037 

0.0062 

0.0000 

0.1815 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Bndokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0134 
Gastrointestinal 0.0000 
Haeniatopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0032 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0231 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0310 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 202 



Blase 
Brust 
Bierstock 
Endokrines_Gei#efoe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haenatopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroeh>:a 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t -H ype rplas i e 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasxe 
Saxnenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeu£igkeit 

0.0000 

0.0040 

0.0091 

0.0036 

0.0174 

0.0000 

0.0056 

0.0199 

0.0198 

0.0011 

0.0061 

0.0224, 

0,0034 
0.0178 
0.0019 
0.0060 
0.0095 
0.0017 
0.0000 
0.0031 
0.0119 
0.0000 
0.0235 
0.0000 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit N/T T/N 


0.0792 


0.0000 undef 


0.0261 


0.1529 6,5404 


0.0156 


0.5843 1.7114 


0.0027 


1.3396 0.7465 


0.0143 


1.2214 0.8187 


0.0044 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0647 


0.3061 3.2673 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0118 


1.8962 0.3C74 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0068 


2.6050 0.3839 


0.0331 


0.0571 17.5010 


0.0800 


0.0749 13.3560 


0«0O64 


1.4915 0.6705 


0.0000 


undef 0 . 0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0092 
Gehim 0.0063 
Haenatopoetisch 0.0000 
Horz -Blutgef aesse O.OCOO 
Lunge 0.0259 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock<-Uteru5 0.0068 
Endokrines^Gewebe 0.0000 
""Foetal 0.0274 
Gastrointestinal 0.0122 
Haenatopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0410 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 
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2.2 Fisher-Test 



10 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



50 



WnnSi ^. Partial-Sequenz S eines Gens in einer Bibliothek fQr 

NonnaM3ewebe signifikant hdufiger Oder seltener vorkommt als in eir^er BibHoSL fiir 
m?Jfw PTo^n^\^'?i^'"'^'" ExakterTest ein statistischls SteSvec^r^ 

Bibliotheken kSnnen bezQglich der Haufiakeit m 
^ZlS^^Sn'^^t'^TTy''^^ unterschleden wertlen. Falls die ClHypS^^^^ 
hinreichend hoher S.cherheit abgelehnt wenlen kann. wird das zu S qeKde G^n «te 



vensucht. eine VeriSngerung seiner Sequenz zu errelchen. 
15 Beispieia 

Automatische Verlingening der Partial-Sequenz 

Die automatische Veriangerung der Partlal-Sequenz S vollzleht sich in drei Schritten 

1 . Emwttlung alter zu S honnologen Sequenzen aus der Gesamtmenge der zur 
VerfQgung stehenden Sequenzen mit Hilfe von BLAST 



^' cSS^Tk Sequenzen mittelsdes Standardpmgramms GAP4 

3. Berechnung einer Konsens-Sequenz C aus den assemblierten Sequenzen 

Die Konsens-Sequenz C wind im allgemeinen ISnger sein als die Ausaanasseouen^ <? 
Ihr etekhwischer Northern-Blot wird demzufolge Son dem fOr S aShen Bn 
emeuter Fisher-Test entscheldet. ob dte Altemativ-HypoS^ dIrASSSum 
einer gieichmaaigen Expression in beWen Bibliotheke^aufrShtrrh^ten ^^^^ 
Sh*^.? ' "^"^r^^^ C in gleicher Weise wte Iz^rtanSS^ Ke Son 
^Z^TT!!*^"^^ Konsensus-Sequenzen C/(/: Index &rafen " 
lortgesetzt bis die Altematlv-Hypothese venworfen wird (if Hn Exit Abbmchkrit^nnm n 

od^ b^ keine auton^bsche Veriangemng mehr maglich 1st (^^^ 
Abbruchkriterium II). ' 

Im Fall des Abbmchkriteriums II bekommt man mit der nach der letzten Iteration 
voriiegenden Konsens-Sequenz eine komplette Oder annShemi tom^^^^^ 

gXSt^e;ier^r " ^'^^^^^ ^^^^ ^sam^-^tr " 

Analog der oben beschriebenen Belspiele konnten die in der Tabelle I beschriebenen 
NuWeinsaure^equenzen aus Brusttumorgewebe gefiinden werden 

den einzelnen NukleinsSure-Sequenzen dte Peptidsequenzen 
(ORPs) bestimmt werden. dte in der Tabelte II aufgelistet sind. wobei wenlg^^^ 
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10 



Nukleinsaure-Sequenzen kein Peptid zugeordnet werden kann und einigen 

iL'^^I!®"^®".'"®^'' P®P*^^ zugeordnet werden kann Wie beiBits 
oben erwahnt. sind sowohl die ermittelten Nukleinsaure-Sequenzen. als auch die 
Nukleinsaure-Sequenzen zugeordneten Peptid.-Sequenzen GegenitemTd? 
vorliegenden Erfindung. «"uuw 

Beispiel 4 

Kartlerang der Nukleinsaure^quenzen auf dem humanen Genom 

Die Kartierung der humanen Gene erfblgte unter Venwendung des Stanford G3 Hvbrid- 
Panels (Stewart et ah. 1997). der von Research Genetics. Huntsville. ^abarna ^ 
vertneben wird. Dieses Panel besteht aus 83 versd ,ir<i^.v: n genomischen DNAs von 
Mensch-Hamster Hybridzellinlen und eriaubt eine AuflSsung von 500 Kilobasen Die 
.5 Hybndzellin«n wurden durch Fusion von bestrahlten diploiden rnenschJchen Zellen mit 
Zellen des Chinesischen Hamsters gewonnen. Das RQckhaltemuster derhurran^ 
Chromosomenfragmente wird mittels genspezifischer Primer in einer Polymerase- 
Kettenreakbon besBmmt und mit Hilfe der vom Stanford RH Server verfQgbaren 
Software analysiert (http://www.stanford.edu/RH/rhserver_ fbrm2 html) Dieses 
Programm bestimmt den STS-Marker. der am nachsten zum gesuchten Gen lieot Die 
entsprechende zytogenetische Bande wurde unter Venvendung des "Maoview^ 
b^mJJT* Database (GDB). {httpV/gdbwww.dkfe-heldelberg.de) 

Neben dem kartieren von Genen auf dem menschlichen Cromosomensatz durch 
25 verschiedene expenmentelle IMethoden ist es mOglich die Lage von Genen auf diesem 
durch bioinfbmiatische Methoden zu bestimmen Dazu wurde das bek^nn?e^aram^ 
e-PCR eingesetzt (Schuler GD (1998) Electronic PGR: bridging the ga^ beLeSi 
mq"o°7Tc'"^''P'"^ ^"^ sequencing. Trends Biotechnol 16; 456^59. Schuler GD 

_ {mTl^l^^iipn^ rrmp^mg by slectronioPCR. Genome Res 7; 541-550). Die dabei 
30 eingesetete Datent)ank entspricht nicht mehr der in der Literatur angegebenen sender 
isteine Weiterenlwicklung. welche Daten der affentlichen Datenbank RHdb 
hSST!; einschlieBt /Analog zu der Kartierung durch die 

gJnd-Panels erWgte eine Auswertung der Ergebnisse mit der obengenannten 

35 KSpI^^ST'" '''''^'^'-'^'^^ (http://carbon.wi.mitedu:8000/cgi. 



20 



40 Beispiel 5: Gewinnung von genomischen DNA-Sequenzen (BAC-Klonen) 

Die den differentlellen cDNAs entsprechenden genomischen Sequenzen wurden aus 
kommerziellen a«VC-Bibliptheken Isoliert. Venvendet wurden BAC-Bibliotti^S. Jon^er 

wurden (http7W.genomesystems.com) und solche der Flmia Research Genetics die 
^^^^^f.^^'^rir^en: Shizuya. H., B. Birren. U-J. Kim. V. Manano. T sTeSk 
Y. Tachiin. M. Simon (1992) Proc. Natl. Acad. Sd.. USA 89: 8794-8797- 
5?'P^'T^*^f^'*®<^^edu/:- Aus diesen Bibliotheken vwjrden die BAC-Klone mit der 
2!?^ "'i*®* "down-to-the-well- isoliert Bei diesem Verfahren wird eine Bibliothek 
bestehend aus BAC-Klonen (die Bibliothek Qberdeckt ca. 3 x das humane Genom) in 
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n!S, ?i SUf P®" kombiniert. Dies geschieht in einer solchen Weise daH 
nach der DurchfQhrung einer genspezifischen PGR in den vers<rf)iedenen Pods eine ^ 
eindeubg^ Klon-Zuordnung mOglich ist Diese Adresse zusammen mrt dem Name^^^^^ 
5 IZ^u'gZ^''''''''^ "^""^ DNA-Sequ^z dte^r WoTe 

Die nachfbtgenden Beispiele eriautem die erfblgrelche Isoiierung dergenomischen 
BAC-Klone ohne diese darauf zu beschrflnken. senomiscnen 

10 «lt hoT'b k?®^ BibliotlTetcen von Genome Systems waren CITS 8 und CITE C Klone 
10 aus der Bibiiothelt von Genome Systems sind unterstrichen. " ° ^- wone 
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Q} 

C 
3 



is 

CO 

re 



c 
c 

CO 

c 

3 



C 

o 

CD 

£ 
a 

K 
UJ 



O m 

11 



II 



ll 

CO ^ 



O (D 
Eg 

CO c:^ 



O (i> 

11 

Sx 

CD 



5 c 



X 
Q) 



5 

E:^ 



?2 
CO o 



CO 

m 



ID 



CD 



CM 
CD 



CO 
CD 



CO 
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\ Marker 


D1S305- 
D1 82635 


unbekannt 


D4S412- 


AFM023XC1 

alias 

D8S255 

(WI-7590- 

SHGC- 


SHGC. 

30832 

(SHGC- 

32075- 

SHGC- 


J ^1 

• So 5^ 

■ < 


11 

s s 

O (0 

b 

x: 

• ■ " }';■ ''a' " ■; 


CO 

7 

CNJ 
5- 


c 
c 

CD 

3 ■ 


CO 
CO 


CO 
CNJ 

Q. 
1 

CNJ 


CO 
CNJ 

cr 

\^ 
\^ 


CNJ 

CNJ 
CNJ 

cr 
1 

CO 

«^ 


LSnge der 
angemeldeten 
Sequenz (bp) 


1^ 
00 
CO 


1528 


1624 


CO 

in 


' .1638 


2589: 


Modul 














Funktion 


inhibition derZellteilung und der 
Makrophagen Aktlvltat. Protein- 
Kinasen Inhibitor 


mogiichenvelse eIne Dehydrogenase 


venangeoing zu Seq. ID Nr. 4 


veriangerung zu Seq. ID Nr. 9 


venangemng zu seq. ID Nr. 25 


veriangerung zu Seq. ID Nr. 27 


Expression 


im brusnumor 
Qberexprimiert 


im brusnumor 
Qberexprimiert 


im bmsnumor 
Qberexprimiert 

• mm 


im brusnumor 
Qberexprimiert 


im Dfusnumor 
Uberexprimiert 


j= t: 

O 0) 

i-i 


Seq. 
ID Nr 


D r 

D C 


s • 


3> C 
<t I 
r- 1 


2 h 


5 £ 


M 

n 
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f Marker 


AFMb040xd 
1(SHGC- 
11380- 
AFMa151xe 


WI.7329 

(AFM203zb 

6- 

AFM156xg7 


AFM200yh6 
(SHGC- 
13473- 
AFMb021zd 


D5S426- 
D5S455 


1 


s 

§1 

s « 

•o 1 g 
o E o 

e o) cr 


CO 
CO 

CO 
O" 

CM; - 


CO 

oi 

CO 

CM 

CM 
CO 

;cr. 


i0q26.11 


CO 
CO 

id 

1 

CO 

id 
in 


CM 

CO. 


o> 

CM 


3234 


3080 


2407 


1625 


Modul 












Funktion 


Veriangerung zu Seq. ID Nr. 44 


venangerung zu Seq. ID Nr. 45 


venangerung zu seq. ID Nr. 48 


venangerung zu Seq. ID Nr. 50 


venangerung zu Seq. ID Nr. 51 


Expression 


im Brusttumor 
Gberexprimiert 


im urusnumor 
Oberexprimiert 


E a 


im brusnumor 
Oberexprimiert 


im urusnumor 
Oberexprimiert 


Seq. 
ID Nr 


PO 

iO I 


«t L 
O I 
1— 1 




g ' 

n 1 
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1 Marker 


sts-W47645 
(D11S1318- 
D11S909) 


SHGC- 
34581 
(D16S3363 
E- 


SHGC- 
32788 


unbekannt 


D4S1542 


328387 

:D2S171- 

32S320) 


Chromosomale 
1 Lokalisation 


in 

iri 

T— 

Q. 

1 

CO 

to 

Q. 


Csi 

.... . . 


CM 


unoekannt 


CM 
CM 

9" 

CO 
CM 


CM 

CO 
CM 
1 

CO 


LSnge der 
angemeldeten 
Sequenz (bp) 


CM 
O 


2159 


2795 


1711 


1712 


1610!; 


Modui 










"Osteopontin" 




Funktion 


venangerung zu Seq. ID Nr. 53 


venangerung zu Seq. ID Nr. 62 


CO 
CO 

w 

2 

□ 

cr 

CO ( 

3 

isl 
c 

s 

g 

> : 


venangerung zu Seq. ID Nr. 67 


uas numane osteopontin. 


rroieogiycan 


Expression 


0 (D 

1 1 

IS .! 


O (D 
11 

0 ^ G 

.! 


Oberexprimiert 


nil Diusuumor 
Qberexprlmiert 


O m 

2 p i 
0 ^ c 

= 1 


O d) 
= X3 


Seq. 
ID Nr. 


§ 5 


2 S 


D 0 


C 


c 

D c 

M C 


M 
M 



jjg 

3 
9 
14 
16 
17 
18 
19 
.20. 
21 
23 
24 
25 
27 
29 
31 
33 
35 
36 
38 
39 
40 
41 
42 
43 
44 
46 
47 
48 
49 
50 
51 
52 
53 
54 
55 
56 
57 
58 
59 
61 
62 
63 
64 
66 
67 
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'eptid-Sequenz (ORF's) Sea. 

D. No 

TT 

72 73 74 75 76 

77 

78 

79 

81 

82 

"84"--'85 i;iiC-.by ■■ 
88 89 
90 
91 

92 93 
94 

95 96 97 98 

99 100 
101 
102 
103 
104 
105 
106 
107 

lOa 109 110 
li 112 113 
14 

15 116 
17 

18 119 

20 

21 

23 

26 

28 

29 130 131 132 133 

34 135 

36 

37 

38 139 

40 

41 

42 143 144 

45 

46 

47 

B2 163 164 
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DNA*^Pni ion 7 
Sen in Mn 


Peptid-Sequenz (ORF's) Sea. 
ID. No 


1 


165 166 


167 


1 0 1 


168 






172 




1 WW 


174 




154 

1 w^ 


177 178 


179 




180 




156 


183 184 


185 


157 


187 




158 


190 




159 


192 193 


194 




105 13S 




16 i i 


(98 





f 
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Die erfinderischen Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2-67 149-161 201 ^noHor 
146. 162-200 werden in dem nachfblgenden Sequenzprotokoll beschrieben 

Sequenzprotokoll 
(1 ) ALLGEMEINE INFORMATION: 

(i) ANMELDER: 

So! ™ JF' "^etaGen - Gesellschaft IDr Genomforschung mbH 

(B) STRASSE: Ihnestrasse 63 

(C) STADT: Berlin 

(E) L^ND: Deuiiohiafiu '"' V - 

(F) POST CODE (ZIP): D-14195 

(G) TELEFON: (030)-841 3 1 672 

(H) TELEFAX: (030)-8413 1671 



(11) TITEL DER ERFINDUNG: Menschliche Nukleinsaure-Sequenzen aus 

Brusttumorgewebe 

(iii) AnzahlderSequenzen: 143 

(iv) COMPUTER READABLE FORM- 

(A) MEDIUM TYPE: Floppy disk 

(B) COMPUTER: IBM PC compatible ' 

(C) OPERATING SYSTEM: PC-DOS/MS-DOS 

(D) SOFTVyARE: Pat^ntin ReieSr^ ^i:0, ^ 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 2: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 670 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKpLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editiemnq 

hergestellte partielle cDNA ^ caraerung 

(iii) HYPOTHETiSCH:NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID N0:2 : 



atagggccgg tgctgcctgc ggaagccggc ggctgagagg cagcgaactc atctttacca fin 
gtacaggagc tcgtgccgtg gcccacagcc cacagccca? aglcatgggc Sggacctaa 120 
caoa?ctSa aacgaattcc aggtgtccct gagcagc??c a?g?cggtg? 80 

tlatltlt ^gcgcagatc acccagaaga tcggcgtgca cgccttccag cagcg??tgg 240 
ctgtccaccc gagcggtgtg gcgctgcagg acagggtccc ccttgccagc cagggccSa 3^0 
gccccggcag cacggtcctg ctggtggtgg acaaatgcga cgaacctc?g ag?a?cctaa 36^ 
alclllTalt "^^^^'^^^'^ agcagcacct acgaggtgcg gctgacgcag accg^ggccc 420 
Itlltlnt ^"^^'^^^^^ gggctggagg gtgtgcagga cgacctgttc tggctgacct 480 

gccccrngag gaccagctcc cgctggggga gtacgalctc aa^ccSt" t 
j^-wwv^wy.c •v.atcraa.oi.g . v.-rrqg gaggcggcac agagcctggc aaocaaaart- knn 
lllllllli: gago.ggatc aagggccgga aLLag^^t J??Saga Tso 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 3 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1845 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



hergestellte partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(IH) ANTI-SENSE: NEIN 

(VI) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 3: 



ggtgccgtca cgggacagag cagtcggtga 
tggttggtga cgggacagag cggtcggtga 
ggcagagcca gaccgactca gattcagact 
acatggactt cctgcggaac ttattctccc 
gtctgctgga cgagctgacc ttggaagggg 
gcagagtcat ctgtttggtg ggagctggaa 
gctctccatc caccggcctc tatgacaacc 
ccatctttga gatcagctat ttcaagaaac 
aactctatcc tgggcagttc aagccaacca 
acaaggggct actcctgcgc tgctacacgc 
ggctggaaca ggaggacttg gtggaggcgc 



caggacagag cagtcggtga cgggacacag 60 
cagcctcaag ggcttcagca ccgcgcccat 120 
ctgagggagg agccgctggt ggagaagcag 180 
agacgctcag cctgggcagc cagaaggagc 240 
tggcccggta catgcagagc gaacgctgtc 300 
tctccacatc cgcaggcatc cccgactttc 360 
tagagaagta ccatcttccc tacccagagg 420 
atccggaacc cttcttcgcc ctcgccaagg 480 
tctgtcacca cttcatgcgc ctgctgaagg 540 
agaacataga taccctggag cgaatagccg 600 
acggcacctt ctacacatca cactgcgtca 660 
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ggccaagtgc cggcacgaat acccgctaag 
gacgcccaag tgtgaagact gtcagagcct 
gagcctccca gcgcgtttct tctcctgtat 
cctggtcatg ggtacctcct tgcaggtgca 
cctctccacc cctcgcctgc tcatcaacaa 
ggggatgatt atgggcctcg gaggaggcat 
cgtggcctgg ctgggtgaat gcgaccaggg 
gaagaaggag ctggaggacc ttgtccggag 
ggcgggggtc cccaacccca gcacttcagc 
ggacgaggcc aggacaacag agagggagaa 
gatgccgagc tcctcaggga cagctgagcc 
agttcttgtc tggggagctc agaacatccc 
ggggtcccag caaccctggc ccccaacccc 
ggcttaaaHa af»cXtr'»"cts. 'yJaqccc^Bs^. 
acctccctca tctctaactg cccccacggvj 
ccaggacagg gagcttcggg cccccactct 
taaaccatac ctaacctacc ccagtgtggg 
cgtaggggga gtctgagccg ggagggctcc 
tggtgggccc ccttcacgtg ggacccactt 
attggagaca aattaaaaac aaaaacaact 



ctggatgaaa gagaagatct tctctgaggt 720 
ggtgaagcct gatatcgtct tttttggtga 780 
gcagtcagac ttcctgaagg tggacctcct 840 
gccctttgcc tccctcatca gcaaggcacc 900 
ggagaaagct ggccagtcgg accctttcct 960 
ggactttgac tccaagaagg cctacagggalOZO 
ctgcctggcc cttgctgagc tccttggatglOSO 
ggagcacgcc agcatagatg cccagtcgggll40 
ttcccccaag aagtccccgc cacctgccaal200 
accccagtga cagctgcatc tcccaggcggl260 
ccaaccgggc ctggccccct cttaaccagcl320 
ccaatctctt acagctccct ccccaaaactl380 
agcaaatctc taacacctcc tagaggccaal440 
.♦^ctct:*ac cjctb':;^c;gg ctaaggu^uaibOO 
gccagc,gcta ccccagaact tttaactcttl560 
gtctcctgcc cccgggggcc tgtggctaagl620 
tgtgggcctc tgaatctaac ccacacccagl680 
cgagtctctg ccttcagctc ccaaagtgggl740 
cccatgctgg atgggcagaa gacattgcttlSOO 
aacaaaaaaa aaaaa 1845 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 4: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1499 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKQUTYP: Bim emz^er\ ESI s.dui^h ^ssmr^^z^T^^md EditieiiiuCi 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(HI) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 4: , 

cggctcgagg gcgccgcgga gggtcaggtc gtttctgcgc gggctcccgg cgctgctact 60 

gctgctgctc ttcctcgggc cctggcccgc tgcgagccac ggcggcaagt actcgcggga 120 

gaagaaccag cccaagccgt ccccgaaacg cgagtccgga gaggagttcc gcatggagaa 180 

gttgaaccag ctgtgggaga aggcccagcg actgcatctt cctcccgtga ggctggccga 240 

gctccacgct gatctgaaga tacaggagag ggacgaactc gcctggaaga aactaaagct 300 

tgacggcttg gacgaagatg gggagaagga agcgagactc atacgcaacc tcaatgtcat 360 

cttggccaag tatggtctgg acggaaagaa ggacgctcgg caggtgacca gcaactccct 420 
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tllllltttr "^5^^^!=^ ggctggatga ccccaggctg gaaaagctgt ggcacaaggc 480 
gaagacctct gggaaattct ccggcgaaga actggacaag ctctggcggg agttcctaca 540 
tcacaaagag aaagttcacg agtacaacgt cctgctggag accc?gagca ggaccgaaga 600 
aatccacgag aacgtcatta gcccctcgga cctgagcgac atcaagggca gcgtcctgS 660 
cagcaggcac acggagctga aggagaagct gcgcagactc aaccagggcc ?ggaccg?« 120 
gcgcagggtc agccaccagg gctacagcac tgaggctgag ttcgaggagc ccaggg?gat 780 
tgacctgtgg gacctggcgc agtccgccaa cctcacggac aaggagctgg aggcg?t?cg 84S 
ItTJr^'' aagcacttcg aagccaaaat cgagaagcac aaccactacc agaagcagc? 900 
cSS^^on? "^^^^aagc tgaggcacgc agagagcgtg ggcgacggcg agcg?gtgag 960 
ccgcagccgc gagaagcacg ccctgctgga ggggcggacc aaggagctgg gctacacgqtl020 
lllTclllTa f tgtccggcag gatctccaga gct^ggca^a acg:actc?g ^80 

aaggcattgg ggagcccagc ccggcaggga agaggccagc gtgaaggacc tgggctcttall40 
T.l-ltlTn "^^^tggac agcccgccgt cagggtggct ggggctggca cgggtgtcgL^JS 

"^^--^-aacS^ atcggcccag ctctgactga. aggg,c.rgg- :ltcca?t'caU2 

gw....agcgt ggcagtcacc accccagtga ggacctcgat gtccagctgc tgtcaggtctl380 
iTtTrtt ^^"^^^^^^ acacgattta cataaaaaat cttaclca?c tgccaccggauJS 
aataccatgc acagagtcct taaaaaatag agtgcagtat ttaaaccaaa aaaaaaaaa 1499 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 5 : 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 688 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) Strang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliemng und EdWemna 
hergestellte partlelle cDNA «"wnjng 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iil) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vli) SONSTIGE HERKUNFT; 
(A) BIBLIOJHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 5 : 

gggccaagtg ccccagtcag gagctgccta taaatgccga gcctgcacag ctctggcaaa 60 
cactctgtgg ggctcctcgg ctttgacaga gtgcaagacg atgacttgca aaatgtcgca 120 
gctggaacgc aacatagaga ccatcatcaa caccttccac caatactctg tgaagctggg 180 
gcacccagac accctgaacc agggggaatt caaagagctg gtgcgaaaag atctgcaaaa 240 
ttttctcaag aaggagaata agaatgaaaa ggtcatagaa cacatcatgg aggacctgga 300 
cacaaatgca gacaagcagc tgagcttcga ggagttcatc atgctgatgg cgaggctaac 360 
ctgggcctcc cacgagaaga tgcacgaggg tgacgagggc cctggccacc accataagcc 420 
aggcctcggg gagggcaccc cctaagacca cagtggccaa gatcacagtg gccacggcca 480 
cggccacagt catggtggcc acggccacag ccactaatca ggaggccagg ccaccctgcc 540 
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tctacccaac cagggccccg gggcctgtta tgtcaaactg tcttggctgt ggggctaggg 600 
gctggggcca aataaagtct cttcctccaa gtcagtgctc tgtgtgcttc ttccagctcc 660 
tgttcaacac tgcctttcca ggggtgtg ggg 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 6: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 909 Basenpaare 

(B) TYP: NuklelnsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLfcKu:;; <F; v;.M'einzelnen ESTs durch Assemblierung und Edffieruno • 
hergestellte parUelle cDNA cuiuemng 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(In) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vli) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQIJENZ-B^SQHREIBUNG: SEQ ID N0:6 : 

tcgagccgca ttcgaccaga agtcggcgca cgcggcctcg gtccggttga ctttgcggac 60 
catggagggc ggcttcggct ccgatttcgg gggctccggc agcgggaagc tggacccagg 120 
gctcataatg gagcaggtga aagtgcagat cgccgtggcc aacgcgcagg agctgctgca 180 
gaggatgacg gacaagtgtt tccggaagtg tatagggaaa cctgggggct ccctggacaa 240 
ctccgagcag aagtgcatcg ccatgtgcat ggaccgctac atggacgcct ggaacaccgt 300 
gtctcgcgcc tacaactcgc ggctgcagcg ggaacgagcc aacatgtgac cggcgagcgc 360 
gggccacccc accctgttca tttccataaa cgtgctttga gaggcggggt ccgcatgtac 420 
gtactgcctg cccggggctt aggagggtgg caccggtgct gggacacacg ggactgtgtc 480 
ctcgccaccc cccgccctgc cccctgccag ccagtgcagc ttggatctcg ggggtgtggg 540 
gccctgtgcc ttcctgaagt gctggcagcc cagtggcacc tccttcaggc ctttggggta 600 
ttcccctagt gtgcccaagt cagcctcata ttctgggcgg acagcttgtc tggacttcgg 660 
agttgggggt ggtcagacac cacaggagct gtcacctcct gcggatgggc aaataaattg 720 
gtggaggacg gaaagaaacc tctttatttc cctcctgagg ggtctctctc tgggaagagg 780 
tgacgcgtgt ccctggaacc ccagctcgga gggtctcagc ctcccctggg ttgggagaag 840 
tccatctttc cccttagtgc caccgggctg ctgagtcacg aggaatgtgt tgctgctgcc 900 
acccctgcc 909 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 7: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 930 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
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(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editieruna 
hergestelltepartiellecDNA ^ 



HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO: 7: 

tgaggccaag gcggcgtgag tctgcgcagt gtggggctga gggaggccgg acggcgcgcg 60 
tgcgtgctgg cgtgcgttca ctttcagcct ggtgtggggc ttgtaaacat atScaSaa 120 
aatggcttcc aaaagagctc tggtcatcct ggctaaagga gcagaggaaa tggagacggt 180 
catccctgta gatgtcatga ggcgagctgg gattaaggtc accgttgcag gcctggc?gg 240 
aaaagaccca gtacagtgta gccgtgatgt ggtcatttgt cctgatgcca gccttgaaga 300 
ntttttTr^t gagggaccat atgatgtggt ggttctacca ggaggtaatc tgggcgcaca 360 
gaatttatct gagtctgctg ctgtgaagga gatactgaag gagcaggaaa accggaaggg 420 
ttlltl^'^^': ^^^^^'^^^'t^ caggtcctac tgctctgttg gctcatgaaa taggttttgg 480 
aagtaaagtt acaacacacc- ctcttgctaa ^agacaaaatg atgaatggaa ntcattac;i- ^^n 
•..':c!Cvct:9aQ aatc^tgtgg aaaaagacyg cctgattcti. aca^gccggg ggcctoagac 600" 
cagcttcgag tttgcgcttg caattgttga agccctgaat ggcaaggagg tggcggctca 660 
agtgaaggct ccacttgttc ttaaagacta gagcagcgaa ctgcgacgat cacttagaga 720 
It^tntT^^ taggaatcca ttctcactgt gttcgctcta aacaaaacag tggtaggtta 780 
l^tl^llt^l aagtcgctgt ccttactact tttgcggaag tatggaagtc acaactacac 840 
tt^lt.llltl ''^^^^^^^^ attgtgtcta tacatttcta agccttgttt gcagaataaa 900 
cagggcattt agcaaactaa aaaaaaaaaa 930 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 8: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 989 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear . 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editieruna 
hergestelltepartiellecDNA ^ 



HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 8: 



cgcgcgggcg tcgtgcacgc ggttgtagct gcccggcggc ggcagaagcg gcgctcgcgc 60 
c^aggg^^cgt .g^ttctigcg^^.;t;cgv.5t3^-c.: ^^2.»^gcyv.,^C 

jgacc acggccgcca ccgaaggctg cttctgctgc cgctact^ - -tccctgctg 180 
ttnntlttl'! ^^^^5"^9g ctgggagaca gaggagaggc cccggactcg cgaagaggag 240 
tgccacttct acgcgggtgg acaagtgtac ccgggagagg catcccgggt atcggtcgcc 300 
gaccactccc tgcacctaag caaagcgaag atttccaagc cagcgcccL ctgggaagga 360 
acagctgtga tcgatggaga atttaaggag ctgaagttaa ctgattatcg tgggaaatac 420 
ttggttttct tcttctaccc acttgatttc acatttgtgt gtccaactga aa??atcgct 480 
tttggcgaca gacttgaaga attcagatct ataaatactg aagtggtagc atgctctgtt 540 
lllTrlT^ ttacccattt ggcctggatt aatacccctc gaagacaagg aggacttggg 600 
ccaataagga ttccacttct ttcagatttg acccatcaga tctcaaagga c?Itggtg?a 660 
tacctagagg actcaggcca cactcttaga ggtctcttca ttattgatga caaaggaatc 720 
T^TallllTn tgatcttcct gtgggtagat cagtggatga gacaSacgt 780 

ttggttcaag cattccagta cactgacaaa cacggagaag tctgccctgc tggctggaaa 840 
cctggtagtg aaacaataat cccagatcca gctggaaagc tgaagtat£t cgltaaac^g 900 
aattgagaaa tacttcttca agttatgatg cttgaaagtt ctcaataaag ttcacggttt 960 
cattaccaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaa acggttc you 

■(2>E[N{FCRiWAT!Qf\rSBER:'SEaiDh0.9: ' ••■ ' -"-yr^' 

(I) iSEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2017 Basenpaare 

(B) 7YP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA ^ 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: , .. 

(A) ORGANISMUS: MENSCH ' 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 9: 

aagcaacctc gtttatgtct tatctttgca tttfcctgta ttcagctatt ttcttaaagg 60 
aaggcccagg tctgtattat cctactgcca cataggaagt aaaatgagta ctcacagcct 120 
tgcgcctaat cactgaacac agcttttagt aatgttttac acaagaacag gatattggca 180 
lllTrtrJ ^^f5«"^*= tgtgattatt cttccttgag atcactctga ?gtcaccag? 24S 
tltalllltl cctggagctt ttgttcacac tttaaatagc agtcccagaa tgatttcact 300 
acagactctc tggaaagcct gggagctgaa ttccggaaga tccccacatc gatgaaagca 360 
aagcgaagca ccaagccatc atcatgtcca cgtcgctacg agtcagccca tccatccatg 420 
lllltnlll ^'^""5cc tctcgtaaga aagccgtggg caacatcttt gaaaacacag 480 
accaagaatc actagaaagg ctcttcagaa actctggaga caagaaagca gaggagagag 540 
ccaagatcat ttttgccata gatcaagatg tggaggagaa aacgcgtgcc ctgat^Sc? 600 
T^Tr.T." g^,"^aagac,aagcttttcc agtttctgaa actgcggaaa ta?tccatca 660 

caagtgagtt tgtgagattc taacag..,c,a,cattttgc tgctacc?ta ^a^gct^ctc ISO 
llTrrnntt'^ actccagagg ctggaaaggg accgggactg gaaagggacc aggactgaac 840 
Sant??.^^ "aagactcc aaacaatttc atgccctgtg ctgttacaga ggagaacaaa 900 
atgctttcag caaggatttg aaaactcttc cgtccctgca ggaaaggatt qatoctaata 960 
lll^alT' ^^^^^-'^^^ aagaaaaLg a^gcJ^gag llllllllTJll 
Itcnlttl ="*9tcagg ccctaggact taaatcgaag ttgaactttt ttttttttttlOSO 
mttttltr ggaggaggga gagggaggac agggagagaa aataccatgcll40 

ataaattgtt tactgaattt ttatatctga gtgttcaaaa tatttccaag cctgagta?tl200 
gtctattggt atagattttt agaaatcaat aattgattat ttatttgcac ttattacaatl260 
gcctgaaaaa gtgcaccaca tggatgttaa gtagaaattc aagaaagtaa ga^gtct^caJsIS 
llllalllll gccacctttt ggtttgtaaa aggttt?tta ^acf^ScaansS 

acaggttgca caaaagttaa aataatgggg tcttttataa atccaaagta ctgtgaaaacl440 
aSa^?!^^^ ttttttaaat cttctgacta atgctaaaac gtaatctLt taaa?ttcatl500 
acagttactg cagtaagcat taggaagtga atatgatata caaaatagtt tataaagactl560 
ctatagtttc tataatttat tttactggca aatgtcatgc aacaataata aatta??gtal620 
llallJlt'' ""^^9^*=^ gtgatgcttg gtctcaaagg aaaaaataag atggtaaatglSo 
"?f!!"5f "ffCttttc taaagatgtg tctctaacaa taaaagttaa tt^Lgaatal'^S 
l^^S^ aattaccaaa ctttttcaaa acaaattctt acg.tcaaata tctgggaagtlSOO-- 
aa^^^J?^r f ^^^^ atataaaata tagatataga agttcataga ttgac?cc?tl860 
??aaaaattt llrlrT^t ""^^^^^^ gagttttaaa aggctttctc ttcatactttl920 
SatatatS S^J^J®* tacagtagct atgtacatgt gtacatctat ttttcccaagl980 
caatatgttt tgggtttaga gtctgagtga tgaccaa 2017 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 1: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1365 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllemng und Editieruna 

hergestellte partielle cDNA ^ 



n) HYPOTHETISCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 
(vl) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 1 : 

ggggcaggct gagacagcgc ccagaacctc ggagcaaggc gttggcagat ctgaagacag 60 
catgtacaca gccattcccc agagtggctc tccattccca ggctcagtgc aggatccagg 120 
cctgcatgtg tggcgggtgg agaagctgaa gccggtgcct gtggcgcaag agaaccaggg 180 
: cgtcttcttc tcgggggact cct'^cctagt. -jr- ■)!;.v-ccia.f.. ■ii:i^':.f:a(i,:;Ag'-'iH' 'i''>-^--cc • • 
cctgcacctg tggataggcc agcagtcatc ccgggatgag . Cijjgg^^dct gtgccgtgct 'loo " 
ggctgtgcac ctcaacacgc tgctgggaga gcggcctgtg cagcaccgcg aggtgagggc 360 
aatgagtctg acctcttcat gagctacttc ccacggggcc tcaagtacca ggaaggtggt 420 
gtggagtcag catttcacaa gacctccaca ggagccccag ctgccatcaa gaaactctac 480 
caggtgaagg ggaagaagaa catccgtgcc accgagcggg cactgaactg ggacagcttc 540 
aacactgggg actgcttcat cctggacctg ggccagaaca tcttcgcccg gtgtggtgga 600 
aagtccaaca tcctggaacg caacaaggcg agggacctgg ccctggccat ccgggacagt 660 
gagcgacagg gcaaggccca ggtggagatt gtcactgatg gggaggagcc tgctgagatg 720 
atccaggtcc tgggccccaa gcctgctctg aaggagggca accctgagga agacctcaca 780 
gctgacaagg caaatgccca ggccgcagct ctgtataagg tctctgatgc cactggacag 840 
atgaacctga ccaaggtggc tgactccagc ccatttgccc ttgaactgct gatatctgat 900 
gactgctttg tgctggacaa cgggctctgt ggcaagatct atatctggaa ggggcgaaaa 960 
gcgaatgaga aggagcggca ggcagccctg caggtggccg agggcttcat ctcgcgcatgl020 
cagtacgccc cgaacactca ggtggagatt ctgcctcagg gccgtgagag tcccatcttclOSO 
aagcaatttt tcaaggactg gaaatgaggg tgggcgtctt cctgccccat gctcccctgcH40 
cccccaccac ctgcctgctt gcttctctgg ctgcctggtc agtgcagagg tgccccctgcl200 
agatgttcaa taaaggagac aagtgctttc ccagctcttt .tcctgcaaaa cctgccctggl260 
0c:tgattctc actgtcaccc.acctittcae ct-jggttcat ccccatgctg y^qdt.oaaux.ii20^- 
agcacacaga tgacaattgg acagccttgg aggggccaga gctgc " ' 1365 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 12: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1597 Basenpaare 

(B) TYP: Nuidelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOltyP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und 

heigestellte partielle cDNA 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 

(III) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 12: 

accaatggcc aggccatcgc tgaaagatgc cggcgtcgcc actctggcct ggatggtgat 60 

aatgggtgat ggcctgcaca atttcagcga tggcctagca attggtgctg cttttactaa 120 

aggcttatca agtggtttaa gtacttctgt tgctgtgttc tgtcltgag? tgcctSga ISO 

attaggtgac tttgctgttc tactaaaggc tggcatgacc gttaagcagg ctgtccttta 240 
taatgcattg tcagccatgc tggcgtatct tggaatggca acaggaattt tcattggtca 

lltlltl^^^: aatgtttcta tgtggatatt tgcacttact gctggcttat tcatgtatgt ^ 

tgctctggtt gatatggtac ctgaaatact .acacaato,.af ..Cvri.r. :.*,go'^r. >--catqt ag 4 

ccr;pT?.^^j.c-^:catttctttt tacagaatgc tg^^atgctt £tgggttttV"i;.i^i:;.Lgtt 4&0 



300 
360 



0 



-tec atatttgaac ataaaatcgt gtttcgtata aatttctagt taaggtttaa 



540 



atgctagagt agcttaaaaa gttgtcatag tttcagtagg tcatagggag atgagtttqt 600 

TallTallT taaagttagt gggttttgtg atttt^gL? tgaa^atjgc 660 

llltltllnt "^f aaaggtacgt tttaatattt aagttattct a?cttggaga 720 

tltTt^ll caccggtatt accagtttat tatgtaaaca agaga??tgg 780 



catgacatgt tctgtatgtt tcagggaaaa atgtctttaa ^g^ttttt^ SSctaaca 40 
iTallllll ^^^r'^^f tttaggtctc tgaagaactg c?ggtgttta ggaata^gaa 900 
tgtgcatgaa gcctaaaata ccaagaaagc ttatactgaa tttaagcaaa gaaataaagg 960 
allllTJt aattggggag gcatagattc ttataaaaat 2acaaaat??1020 

agaggggaga aatttagaat taagtataaa aaggcagaat tagtatagaglOBO 
tacattcatt aaacattttt gtcaggatta tttcccgtaa aaacgtagtg aggcacttttll40 
llllltllll ^ catttaactt tgtataatac agaaatc?aa a?atat«aal2JS 

tgaattcaag caatatatca cttgaccaag aaattggaat ttcaaaatgt tcgtgcgggtl260 
lllllttT ^^^9^*°^^*^ gagtagtttt atgtatcacc agactggg?t at?gLaagJl320 
tatatatcac caaaagctgt atgactggat gttctggtta cctggtttac aaaattatcal380 
gagtagtaaa actttgatat atatgaggat attaaaacta cactaagtat catttgattcl440 
?S«StS' f otSi ^'^^•^^^^•'^ gcttpagtgc t..tcat.tgtg agra.,tt,tcl5c°, 
tHt|tatac ggtactgtag ccatactagg cctgtctgtg gcattctcta gatgtttcttlSSO 
ttttacacaa taaattcctt atatcagctt gaaaaaa 1597 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 3: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1780 BasenpaatB 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllemng und Editieruna 
hergestelltepartiellecDNA cumerung 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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(vli) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 13: 

cgggcgcggc cggacggtag ttccccggag aaggatcctg cagcccgagt cccgaggata 60 
aagcttgggg ttcatcctcc ttccctggag cccgagtccc gtcctcaggc ttccccaatc 120 
caggggactc ggcgccggga cgctgctatg gacgacattt tcactcagtg ccgggagggc 180 
aacgcagtcg ccgttcgcct gtggctggac aacacggaga acgacctcaa ccagggggac 240 
It^rtlir^ tctccccctt gcactgggcc tgccgagagg gccgctctgc tgtggttgag 300 
atgttgatca tgcggggggc acggatcaat gtaatgaacc gtggggatga cacccccctg 360 
catctggcag ccagtcatgo aoaccgtgat .ai-.tgt?;c?.ga agct=>Ana'<a gtacrz-r^l 
gacatcaatg cagtgaatga acacgggaav; ..^src- . :tgc actatgcctg tttttggggc ' 480 
caagatcaag tggcagagga cctggtggca aatgsjggccc ttgtcagcat ctgtaacaag 540 
tatggagaga tgcctgtgga caaagccaag gcacccctga gagagcttct ccgagagcgq 600 
gcagagaaga tgggccagaa tctcaaccgt attccataca aggacacatt ctggaagggg 660 
accacccgca ctcggccccg aaatggaacc ctgaacaaac actctggcat tgacttca^a 720 
cagcttaact tcctgacgaa gctcaacgag aatcactctg gagagctatg gaagggccgc 780 
tggcagggca atgacattgt cgtgaaggtg ctgaaggttc gagactggag tacaaggaag 840 
agcagggact tcaatgaaga gtgtccccgg ctcaggattt tctcgcatcc aaatgtgctc 900 
ccagtgctag gtgcctgcca gtctccacct gctcctcatc ctactctcat cacacactgg 960 
atgccgtatg gatccctcta caatgtacta catgaaggca ccaatttcgt cgtggaccagl020 
agccaggctg tgaagtttgc tttggacatg gcaaggggca tggccttcct acacacactalOSO 
gagcccctca tcccacgaca tgcactcaat agccgtagtg taatgattga tgaggacatgll40 
actgcccgaa ttagcatggc tgatgtcaag ttctctttcc aatgtcctgg tcgcatgtatl200 
gcacctgcct gggtagcccc cgaagctctg cagaagaagc ctgaagacac aaacagacgcl260 
tcagcagaca tgtggagttt tgcagtgctt ctgtgggaac tggtgacacg ggaggtacccl320 
tttgctgacc tctccaatat ggagattgga atgaaggtgg cattggaagg ccttgggctal380 
ccatcccacc aggtatttcc cctcatgtgt gtaagctcat gaagatctgc atgaatgaagl440 
!^?"!f^f^ ..gcgapccaaa -ttgacatya t.tgtgcctat ccttrrsgaag atgcagq^.c;al500 
«gt«ggaccg gaaygtcctt gcctgaacuc cagaggtgtc gggacatggt tgggggaatgl560 " 
cacctcccca aagcagcagg cctctggttg cctcccccgc ctccagtcat ggtactacccl620 
cagccatggg gtccatcccc ttcccccatc cctaccactg tggccccaag aggggcgggcl680 
tcagagcttt gtcacttgcc acatggtgtc tcccaacatg ggagggatca gccccgcctgl740 
tcacaataaa gtttattatg aaaacaaaaa aaaggtgtgg ^ y y 1780 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 14: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 892 Basenpaare 

(B) TYP:Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Asse'mblierung und Editierunq 

hergiBStellte partielle cDNA ^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 14: 



aacgactcct ggtaccttgc tcccattact tcccgttttc tcgatctgct gctcatctca 60 
ggctcgtagt tcgccttcaa catgccggaa ccagcgaagt ccgctcccgc gcccaagaag 120 
ggctcgaaga aagccgtgac taaggcgcag aagaaggacg gcaagaagcg caaggcagcc 180 

> ..^.tctcctc taaggccatg ggaatcatga actccttcgt caacyaratc ttcgaacaca 300 
aaatcSlo ^^^"f"^'^ ctggcgcatt acaacaagcg ctcgaccatc acc?ccaggg III 
agatccagac ggccgtgcgc ctgctgctgc ccggggagtt ggccaagcac gcdgtgtccq 420 
agggcaccaa ggccgtcacc aagtacacca gcgctaagta aacttgccaa gga?ggact? 480 
tctctggaat ttcctgatat gaccaagaaa gcttcttatc aaaagLgca caa??gcc" llo 

lllllllllt "^""T ^"5^*"^^ agacgagaat gcaaccaLc ctaga?gglc 600 

ttttccacaa gctaaagctg gcctcttgat ctcattcaga ttccaaagag aatcatttac 660 

aagttaattt ctgtctcctt ggtccattcc ttctctctaa taatcat?ta c?gttcc"a 72? 

aagaattgtc tacattaccc atctcctctt ttgcctctga gaaagagtat ataaacttct 780 

JtSata^ct llllllll'' tgtggtccL ^gcc?t^tac lUllTaTal 

ttgtatgcct tttctcttaa aaaaaaaaag gagggaagaa ggaagaggat 892 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 15: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LAngE: 992 Basenpaare 
(?)T;/Pr,Nak|einsaure ^ 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliemng und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA ^ 

(ili) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 5: 

ctctcgcgag gattggctgt tagcggcgtt gtagttaagc tcgtgtaacg gcggcggtgt 60 
cggcagctgc tgtagcgaag agagtttggc gcgatgtctc acaccatttt gctggtacag 120 
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cctaccaaga ggccagaagg cagaacttat 
gaaggtgttt gtaaaatgta tgaagaacat 
accacatatg acatcagtca gttgtttgat 
ctggtttacc gagctgatac ccagacatac 
aagatctacg tgctccttcg tcggcaggcc 
cactgggggg gttggggtgg gcttggaaca 
tttgtatcat agtaatcctg tttccacttt 
gatgaaatgt gaggatcttg ttcaatcgga 
tttctttttt tttttttact taaacatttt 
tcacttaatg ttggttccag tccttcaact 
taacccttct tcaagatggg gtggggggtg 
aagtcttggt aaaaataaat aaatgtcctt 
gactggaacc aacattaagt gacgaagaac 

ttcccacatc taitcagtggg gaui;»i3gcc«. 



gctgactacg aatctgtgaa tgaatgcatg 180 

ctgaaaagaa tgaatcccaa cagtccctct 240 

ttcatcgatg atctggcaga cctcagctgc 300 

cagccttata acaaagactg gattaaagag 360 

caacaggctg ggaaataatt gtgttggaag 420 

caggtgtgta cagcgtgctg tagtggaagt 480 

gttatactct agccaagatt gactgtatta 540 

aacccccgtt acctcctctt tttctttctc 600 

tatgatgatt tagatggaag ttgttcttcg 660 

gttcatatct actttataac attcacatac 720 

gaaatgcagt ttagccatgt cctcaagata 780 

tagttataaa aaaaaaaaaa aaaattgaag 840 

aactgtggtg tgtgggaaag gctttggacc 900 

;:tc^cttaa:g:f,^ya■agt>.cLat^•Ui;et^;ct■^ 
ag 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 16: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1 196 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 
(lil)ANTI-SENSE:NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 6: 

lllllnlntl ^^99^^^9cg tgtgaagtag gcgctggcaa cgcggggtta cccgctgtta 60 
^«=gg"cagc ggaccaccca g^cttgaggc. agcggcggga accactcggt 120 
ttgctgcgat accatggaag gaggcggggg aagcggcaac aaaaccacag ggggattggc 180 
alcSS^^^ W^gccggcg gagcaggtta ctcgcacgcg gatttggctg gcgtcccgct 240 
aactggtatg aaccctctgt ctccttattt aaatgtggat ccacgatacc tcgtgcagga 300 
alllllltn^ tttattttac ctaccggagc taataaaacc cggggcagat ttgagctggc 360 
cttctttacg attggaggat gttgcatgac aggggctgcg tttggtgcaa tgaatggtct 420 
tcggctagga ttgaaggaaa cccagaacat ggcctggtcc aaaccaagaa atgtacagat 480 
v.tgaatatg gtgactaggc aaggggcact ttgggctaat actctaggtt ctctggcttt 540 
gccctatagt gcatttggtg tcatcattga gaaaacacga ggtgcaoaag atgaccttaa 600 
cacagtagca gctggaacca tgacaggcat gttgtataaa tgtacaggtg gtcttcgagg 660 
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gatagcacga ggtggtctga caggactaac 
ctgggagcac atgaaaggct ccttgctcca 
gaatggagga cacttcagta gtcatctaga 
ctctcttcta cctacaatta gtttgaaaaa 
cctggatggc tgaccaagac tggcacttgt 
ctttggtgac tcactgagta ccatggttct 
ttttcctccc ccatgaacta gaaaaccact 
tactatatca ccaagtccat tcatttaatg 
aaataaaggg taaaaacaga accaaagtta 



acttaccagc ctctatgcac tatataataa 720 
acagtcactc tgaagatttt gccaactcat 780 
tccttttata agacagtttg gagttattct 840 
ttggagattt tgatttgctg tgatgaaaat 900 
tccagccatt agtgagttga agccaaagcc 960 
gttctcctct ggagatcttg cacgtatctgl020 
tactcccaga attcaggtcg tgcttgttaglOSO 
atccaaaact gtaatgttgc actgtattccll40 
taactccaac acacaaaaaa aaaaaa 1196 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 7: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1 1 05 Basenpaare 

(B) TYP:Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: bus einzelnen ESTs durch Assembliemng und Editierunq 
hergestellte partielle cDNA ^umerung 

HYPOTHETISCH: NEIN 



(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(VI) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 17: 



ggcttaggcc cagccccctg cctcccctcc 
tgagctggct cctcctgtct tgtctcagcg 
tctggggcca gctataggac aacagaactc 
tgggacagtg tcggtcagcc aacgcagagg 
ccattgagac cctcatcaag aactttcacc 
tgaccccttc tgagctacgg gacctggtca 
actgtggcct ggaagagaaa attgccaacc 
tcaggagttt ctgggagctg attggagaag 
tccgggggca ctgagaactc cctctggaat 
cctggagata aaacttgtct cctctaccac 
atctctgcaa agttcagctt ccttccccag 
gggagctcat gggtggagga gtctccacca 
ggatgaatat ttgagggata aaaattgtgt 
acagagagga gctgggctat gggaaatgat 
tatctggtac taaaaaaggg tctttaagaa 
ccatagctgt ctgtccagtg ctctcttcct 
actctgtccc tgggctaggg caggggagga 



cttcccccag gtataagagc tgagctcagg 60 
gctgccaaca gatcatgagc catcagctcc 120 
tcaccaaagg accagacaca gtgagcacca 180 
atgctcagga attcagtgat gtggagaggg 240 
agtactccgt ggagggtggg aaggagacgc 300 
cccagcagct gccccatctc atgccgagca 360 
tgggcagctg caatgactct aaactggagt 420 
cggccaagag tgtgaagctg gagaggcctg 480 
tcttgggggg tgttggggag agactgtggg 54 0 
caccctgtac cctagcctgc acctgtcctc 600 
gtctctgtgc actctgtctt ggatgctctg 660 
gagggaggct caggggactg gttgggccag 720 
aagagccaaa gaattggtag tagggggaga 780 
ttgaataatg gagctgggaa tatggctgga 840 
cctacttcct aatctcttcc ccaatccaaa 900 
gcctccagct ctgccccagg ctcctcctag .960 
gggagagcag ggttggggga gaggci:gagglO20 
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agagtgtgac atgtggggag aggaccagct gggtgcttgg gcattgacag aatgatgattlOBO 
gttttgtatc atttgattaa taaaa g^tggtciuBU 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 18: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2006 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

^ (D)TOPOLOGIE: linear 

(li) iWOL^KULi YP: tti/asiS^ ESTs durch Assemblierung unci Editieruna 
hergestellte partielte cDNA ^ * 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBUOTHEK: cDNA library 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 8: 

tgcgagccga ggcgccgagc aagatggcgg cgcgagtgct gcgcgcccgc ggaggcgctg 60 
ggccggcggc ctcctgcagc gggcggcccc ctgcagcctc ctgcccaggc tccggacatg 120 
gacatcttcc agcaacagat ctcgagaaga cagctggcta aaatccttat ttgtccggaa 180 
agttgatcca agaaaagatg cccactccaa tctcctagcc aaaaaggaaa caagcaatct 240 
atacaaatta cagtttcaca atgttaaacc ggaatgccta gaagcataca acaaaatttg 300 
tcaagaggtg ttgccaaaga ttcacgaaga taaacactac ccttgtactt tggtggggac 360 
ttggaacacg tggtatggcg agcaggacca agctgtccac ctctggaggt atgaaggagg 420 
ctatccagcc ctcacagaag tcatgaataa actcagagaa aataaggaat ttttggaatt 480 
tcgtaaggca agaagtgaca tgcttctctc caggaagaat cagctcctgt tggagttcag 540 
tttctggaat gagcctgtgc caagatccgg acctaatata tatgaactca ggtcttacca 600 
actccgacca ggaaccatga ttgaatgggg caattactgg gctcgtgcaa tccgcttcag 660 
acaggatggt aacgaagccg tcggaggatt cttctctcag attgggcagc tgtacatggt 720 
gcaccatctt tgggcttaca gggatcttca gaccagggaa gacatacgga atgcagcatg 780 
gcacaaacat ggctgggagg aattggtata ttacacagtt ccacttattc aggaaatgga 840 
atccagaatc atgatcccac tgaagacctc gcccctccag taaagctgta gagtttctat 900 
gtgcctacat acatttctgt gacaagtatt tgtcgtaaat taattttaat tgtgtatcaa 960 
gtgaaaaaga aacactgagg ttttaagctg ctgtatatag cttgtgagaa acctcttttcl020 
tttaaaattt acataatcac aagaaaggaa agaattacag ttggactgat tgtgacagtglOBO 
ccttgtcgtc ctctttgaaa caccccgtgt tgtccagtat accttataac acttagccacll40 
ttctccccac cctccagaag gggtccacgt tgaattctga atcatcttga aaataagattl200 
ccaaccacaa aaaaaattta gccatttctt tactaaaaaa aaccaaaaaa caaatctgttl260 
ttataatcac agatttttag acaaatttct tgtatcagga agaaatacaa attttgtcatl320 
gtttctcaag cagtttttct gagtagtttc tgaggaggaa caaattacaa gtgtacccaal380 
taactgaaaa tgttttaact cactctcatt tgtaagcagt ccacatagta gacaatgggtl440 
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tttccaagct gggcaaggta catttaatca 
gtttcaatgt gagacacaaa aacaatggct 
atgaacacct tgaatagcac taatttttat 
gctctaggaa aagaggtttt attttgtaaa 
ctaatatttt aataagctca cagcagataa 
gttgagattt aaattggcat aaagctgcat 
ttaatatagt atgccaattt tgtgactgtt 
ttgtctgccc cacaatcaag aatgtatgtg 
caaactttta catgtgaatg attttctcaa 
aatttccaca aaaaaaaaaa aaaaac 



gtaaatcagt ttcacatcat gtattgtgatlSOO 
tgaaacttgt gtatcatatg tgattttgaal560 
ttgtggtatt tttctataac aaaacaagtal620 
cgatcatttg tgacctcaga cactctctggl680 
ttctgagatc atgggtgagg ggtggtgcatl740 
actttttgtc tagctgtttg atttcattttl800 
accatgtgaa agtcctgttg aaatgaacaal860 
taaagtgtga ataaatctca tatcaaatgtl920 
agaacataga aaagtcaata aaatcctcttl980 

2006 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 19: , 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 834 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliemng und Editiemna 

hergestellte partielle cDNA «^uiuerung 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(VI) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 19: 



ccggaaccag aactggaatc cgcccttacc 
gacctctccc ctttgggaga gaaaaactgt 
aacaggagca gccacagcca ggagggagag 
gtgcaaacaa cggtgcataa atgaggcctc 
cccggagccc acggtggtca tggctgccag 
cttgctgtcc tccagctctg ctgaggagta 
gccagccaag gacagggtgg actgcggcta 
ccggggctgc tgctttgact ccaggatccc 
ggaagcagaa tgcaccttct gaggcacctc 
cggagcaccc ttgcccggct gtgattgctg 
cctttgctcc cggcaagcgc ttctgctgaa 
aataaaggtc ccatgctcca cccgaggaca 
tgctttattt ctgctgcgtc gtggacagcg 
ctcaagggca ggaaaagact ccctaaggag 



gcttgctgcc aaaacagtgg gggctgaact 60 
ctgggagctt gacaaaggca tgcaggagag 120 
ccttccccaa gcaaacaatc cagagcagct 180 
ctggaccatg aagcgagtcc tgagctgcgt 240 
agcgctctgc atgctggggc tggtcctggc 300 
cgtgggcctg tctgcaaacc agtgtgccgt 360 
cccccatgtc acccccaagg agtgcaacaa 420 
tggagtgcct tggtgtttca agcccctgca 480 
cagctgcccc cggccggggg atgcgaggct 540 
ccaggcactg ttcatctcag cttttctgtc 600 
agttcatatc tggagcctga tgtcttaacg 660 
gttcttcgtg cctgagactt tctgaggttg 720 
ggagggtgtc aggggagagt ctgcccaggc 780 
ctgcagtgca tgcaaggata tttt 834 



wo 99/47669 



116 



PCT/DE99/00908 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 20: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) lAngE: 765 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA ^ 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN ' 

(iii)ANTI-SB^SE:hEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA libfaiy 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:20 : 

cgggaacggg gcggacgcgg ctgcgccggc gcgtcgaggg gagaggcagc agccgcgatg 60 

gacgtgttcc tcatgatccg gcgccacaag accaccatct tcacggacgc caaggagtcc 120 

agcacggtgt tcgaactgaa gcgcatcgtc gagggcatcc tcaagcggcc tcctgacgag 180 

cagcggctgt acaaggatga ccaactcttg gatgatagca agacactcrgg cgagtgtggc- Z^O. 

t^icaccragtc aaacagcacg gccacaggcc ccagccacag tggggctggc cttccgggca '300 

gatgacacct ttgaggccct gtgcatcgag ccgttttcca gcccgccaga gctgcccgat 360 

gtgatgaagc cccaggactc gggaagcagt gccaatgaac aagccgtgca gtgagacccc 420 

caagaggccc atttccccca ataaaagaga tttgggagtc tgacaaaatg ctgcctcttt 480 

ttcccgcccc tccctgggat gggtcccact ccctgtgggc tccttttggg gcttgtgctt 540 

ggcagttcct gtgctgtcct gtctcccaga tcctgagacc ctggctgaga acttggccca 600 

gcctgctgct taaaggcacc atggggacct gggttgccct cagacccaag ccattgttag 660 

cagctagcca gccacaccaa ccacgccagg gggaggaaag ggaaggaatg ggagagacac 720 

aaagaccaga gccaacctca gggacaagag attccagtgt ggcct 765 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 21: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 779 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 21: 



gcggggagtc caggttccgc cccggagccg acttcctcct ggtcggcggc tgcagcgggq 60 
rgagsg--^^ ■cagc^^m^^ g^?:'fe:^'^<:;- .gcttatgggc,c gtitrtgcgcga^ cgccatdctg 120 
gatgcgctgg agaacctgac cgccga.jgag ctcaagaagt tcaagctgaa' gctgctgtcg 180 
gcgccgctgc gcgagggcta cgggcgcatc ccgcggggcg cgctgctgtc catggacgcc 240 
ttggacctca ccgacaagct ggtcagcttc tacctggaga cctacggcgc cgagctcacc 300 
gctaacgtgc tgcgcgacat gggcctgcag gagatggccg ggcagctgca ggcggccacg 360 
caccagggct ctggagccgc gccagctggg atccaggccc ctcctcagtc ggcagccaag 420 
ccaggcctgc actttataga ccagcaccgg gctgcgctta tcgcgagggt cacaaacgtt 480 
gagtggctgc tggatgctct gtacgggaag gtcctgacgg atgagcagta ccaggcagtg 540 
cgggccgagc ccaccaaccc aagcaagatg cggaagctct tcagtttcac accagcctgg 600 
aactggacct gcaaggactt gctcctccag gccctaaggg agtcccagtc ctacctggtg 660 
gaggacctgg agcggagctg aggctccttc ccagcaacac tccggtcagc ccctggcaat 720 
cccaccaaat catcctgaat ctgatctttt tatacacaat atacgaaaag ccagcttga 779 



(2) INFORMATION OSER SEQ ID NO: 22: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTiK: 
{A).LANGE: 2327 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: bus einzelner) ESTs durch AssemWIerung und Editierund 
heigestelite partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 22: 
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llllllllll ataagcttga agagcagaat ccagatattg tttcagaaaa 60 

aaaaccagca actgaagtgg accccacaca ttttgaaaag cgcttcctaa agaggatccg 120 
cTallllall ^^5^^°"=^ ttgggaaggt tgag6tctgc aggtatgacc ccgaagggac ISO 
Tolltlllll f^J"ggt:gg ctgttaaatc tctgaagcct gagagtggag gtLccacat 240 
agctgatctg aaaaaggaaa tcgagatctt aaggaacctc tatcatgaga acattgtgaa 300 
gtacaaagga atctgcacag aagacggagg aaatggtatt aagctcatca tggaa?t?ct 360 
gccttcggga agccttaagg aatatcttcc aaagaataag aacaaaataa acctcaaaca 420 
imiT"^" tatgccgttc agatttgtaa ggggatggac tatttgggt? ctcggcaat^ 80 
tllltlrrtl ^^=^5^5"^ caagaaatgt ccttgttgag agtgaacLc aag?gaaaat 540 
lalTalnlr. ^^'^"^^'^^ aagcaattga aaccgataag gagtattaca ccitcaagga 600 
tattnl^?^^ agccctgtgt tttggtatgc tccagaatgt ttaatgcaat ctLatt??a 660 
tattgcctct gacgtctggt cttttggagt cactctgcat gagctgctga cttactotaa 720 
caSa'"f ^^"-"^5^ ctttgttcct gaaaatgata ggcccaacL atggccagat ISO 

a^i-^i^tXl gaggtttatc aacttatgag gaaatgctgg gaattccaac ce^-rcaatcg 9'o6 
ttnttT: "gaacctta ttgaaggatt tgaagcactt ttaaaataag aagcatgaat 960 
aacatttaaa ttccacagat tatcaagtcc ttctcctgca acaaatgcci aagtca???tl020 
n^^r^^!" ctaatgaaag aagtttgtgt tctgtccaaa aagtcactga ac?c"acttl080 
talllltlll ^5°^"*=^9t agtgcttaat atgtgtaagg acttcctc" 140 

taaatttggt accagtaact tagtgacaca taatgacaac caaaatattt gaaaacacttl200 
ttlTctllll r"^^^^- agaatatacc accatttcat ctggctagtt c:cStcacai260 
taa?tac^^^ "^^^999^^ tttttgaaaa cgaggagttg accaaaataa tatctgaagal320 
SaaaaSn^ rtTl^""^^^ cagctgatct gaaatgtttt gctggcacat taatcatagal380 
taaagaaaga ttgatggact tagccctcaa atttcagtat ctatacagta ctagaccatgl440 
cattcttaaa atattagata ccaggtagta tatattgttt ctgtacaaaa atglctg?a?i500 
llltlTrtT ^^^^^actta aactttgttt ctccagtggc ttagctcctg tt?cS?ggg;56S 
gataa?ttac tSa^SJ" 5?^^!?^^*^^ ggttctacat ggggggatag ctgtggaI?!lLo 
acaatatac^ ? ttaattctca agaactaagc ctgtgccagt gctttcctaal680 

ITallTatr.. "^f^!"^* actcattccc agaacctgga tgctattaca catgcttttal740 
tlTtlllll talrnlTr'''' ""^'^^^^^ ctaccacttt ggggcaagct att?cagcacl800 
aa?^^^S^^ tgctgtatgc aaccagtctg aataccacat acgctgcact gttcttagagl860 

Qacaa^??^c Sf??^.^?^ aagacccggc tagaggcact atggacttca ggatccactal980 
gacagttttc agtttgcttg gaggtagctg ggtaatcaaa aatgtttagt cattgattca2040 
allllllTr "^'=55'"^ tatgaccaag agtctgaaaa tctttttg?t atgc?gttta2100 
limill gatattgtta cttttcacct gttgagccca aattcaggat tggttcagtg2160 
gcagcaatga agttgccatt taaatttgtt catagcctac atcaccaagg tctctatatc2220 
llllTellll tgcactttgt ttactcttta tacaaataaa tS^Saaagla 

actttaaaag agaagagaaa aaagaaaaga aaaaaaaaag ggggaag 2327 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 23: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 91 1 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllemng und Editleruna 

hergestellte partielle cDNA ^ 

(iiOHYPOTHETISCH:NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:23 : 



ccgggattgg ctgcgggcct cgcgaccctc ctgcttccct ccccgccccg cgccgcrr.-r 60 
rtggt-g^«. o^C^^^Sf^i.^gccgcagg ■ cC^ttCgtc ^^^tly.sjtc-gcgcgggc^ ^ 
\7.llTrlVt ^^9^!9^^^W;?:^.cgggcgg gccacgcgtg cgggacagga acccaaccc^c iSo 
llllllT^ gagctccagg agttcgtctc ttacgtctgc ggaagtgcag ctgcctcagt 240 
atatSS^t JSSJ"^'^ tacaggcaca agccattgaa gctggaatg? cc?gttgc?g 300 
gtatttcaat tgacttaagc caactatccc ttcagttaca ataggaaagt qcctctaata 360 
aggccaaata tgcgtactaa cttgtagcaa ccacgtgtcc gtgSgtgcc acaggagcta 42^ 

c:acc?t?tc :«?aa??o? r^^^^^^ agtgtagcag gtgctLatg ttcacc?t« 48^ 
caaccttttc atttaattgt cacaactcgg aggtggattc tgttagggac aggctgcccc 540 
aggaccactc cgcccccgct aafctcaatgc agctgaccct taccc?gLt ac?ctgcaqc 600 
ZT^Tll "'^^^"^^'^ taggcgctat agcaaggtca ccagac?tgc tacac^Sag Z 
ccctctgggt ggcacggggg aggtcatgag aaacgtggat tacaccccct tgtaaattcc 720 
tattttcaca agataatata ttgtaagccg gtcatgagat tatatgtggt aaagtJaatt 780 
gactaacaac cccagggtc.t ctctccccca tataaacccc tcatt?tg?a agc?caggSc 840 
gaaaagcaag r'^^'^^' gaagcctggc aggttaataa acttact?gg cctga^algg Ml 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 24: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 595 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editleruna 

hergestellte partielle cDNA uiuciu.ia 



(lll)HYPOTHEnSCH:NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:24 : 
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^tnrn?™ cgg^^^ggat actgcgagta tggcggcgtc aaaggtgaag caggacatgc 60 
ctccgccggg gggctatggg cccatcgact acaaacggaa cttgccgcgt cgagaactat 120 
lllTnl^"^^ catgctggcc atagggattg gaaccctgat ctacgggcac ScaSa IBO 
t^t^S2?^^ ccgtgagcgc aggcgcctac aaatcgagga cttcgaggct cgcatcgcgc 240 
tgttgccact gttacaggca gaaaccgacc ggaggacctt gcagatgctt cgggagaacc 300 
tggaggagga ggccatcatc atgaaggacg tgcccgactg gaaggtgggg gag?c?gtgt 360 
aaaaoantc? "^"^^^^^ ccccccttga tcggggagct gtacgggc?g cgcaccacag 420 
ccatgccagc cacggcttca tgtggtacac gtaggccctg tgccctccgg 480 
aaaaSaoa^ n^Sf"" ""^ctggg acggaataaa tgctctgcag acctggaaaa 540 
aagaaaggag gacaagaaaa aacgggggtc agaagggaga gagtgggccc ccgta 595 

(2) INFORMATION OBER ^EG ID ^25. :^. > 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 886 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editieruna 

hergestellte partielle cDNA ^ 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI.SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(AJ ORGANISMIJS: MENSGH 
(Cj ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 25: 



ctcagtatta agcaacagaa aatgagactc 
cctgtcagag gccgattgta agctcgctgt 
gcactggatc aaatgcaagc ttataaagca 
gtcacaagct acctaactaa gaagtttgct 
tacatgggcc acggtgggaa gccctgggtc 
gggagaagag ccatgaagac agtttttggt 
agtattcccg tgaccttgac ctttcaggag 
gtggggtcag cggatgacgg agcccactcc 
atagagggaa ccaagatgct ggccgcgtac 
gccaagccct ctgtgtgcca . tctccaatga 
ccaacttgcc cagggaagtg gaggttccct 
gactttagag aacagacaca agtgtatcca 
ttatgagtga cctggagtga cagctgagtc 
tggcttgacc tgcagaagat acccaaggtc 
ttgtcggctg ggcaccacgg ctcacaccta 



atcgtagact cagcatagac ccatcacaga 60 
agacccatga tagcagaccc gtagtcacta 120 
ttggacacct caagtctagt cggcgagcag 180 
gaactacgca gccccaatga gttcaaggtg 240 
tccgacttca gtcaccctca ttacctggct 300 
gttgagccag acttgaccag ggaaggcggc 360 
gccacgggca agaacgtcat gctgctgcct 420 
cagaatgaaa agctcaacag gtataactac 480 
ctgtatgagg tctcccagct gaaggactag 540 
gaaggaatcc tgccctcacc tcaccctttt 600 
ctttcctttc cctcttgtca ggtcatccat 660 
gctgtccacg ggtggagcta cccgttgggc 720 
accctgggta agttctcaga gtggtcagga 780 
caaaagcaca aggtctgcgg aaagrtctgg 840 
taatcgagca tttggg 886 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 27: 

(1) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LAnGE: 2273 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editlerunq 
hergestellte partielle cDNA «^uiuemng 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 27: 



ttaaaaaaaa aaccgcctgg tcttggggtc 
gttagccgtc ccagcgggtt aagtggacct 
ggttcaggcc cttaataaag tgtaattatg 
tattcitai'aa aaacaaatct tgatatccag 
gcccattttt gtaaaactgc agtcatcttg 
ccaagctgtg ataagtggaa tggttactgt 
gataatgctt tcttttccag tcgtctttga 
tggttttgtg tagcatcttg tctatcatgt 
ttgacttaga gatggaatgt aactttgctt 
gtgttctaat tttctgtgag cacactaaaa 
atttgttgtg tttttttatg ttctaataat 
taggaagatc ttgcatgcca tcaggagtaa 
caagctctga aattcataat ccgcagtgtc 
ccatgtcaaa tctgttacca tttattggca 
tatttttatt gtagctatat agcatgtcag 
acctaagact atttaaatgt cttatgagaa 
ggtccagaaa caaattttaa actgagtgag 
atgaaatgtg accaaatgtg tttcaaaaat 
ttagtgcttg gctaatttcc aaattattgc 
tatgtaacaa agtaatggtg ttgaatggat 
ttaagcatcc tttttttttg aaagtgttga 
taagacagac aataatactt cactgaatat 
tctttgccac ccgataactg gatatctttt 
taagatatgt atcaaaaaca ttatttcatt 
agtgtgcagt ttagggttca tgataaatca 
aatcttaaac tcattagaaa aataacaaat 
aatggatcaa aaatagtggt tcatgacctt 
ataacactta gaagggtatg tatttttagt 



cattaaaccc atggaacttc actatcccca 60 
ccaagtgtat ggctttatgg tttatggccg 120 
tattarcugc agggtgtttc taactgtgaG iGS 
aagcacatga agtttgcaac tttccaccct 240 
gaccttttaa aacacaaatt ttaaactcaa 300 
ttatactgtg gtatgttttt gattacagca 360 
gaataaagga aaaaaaatct tcagatgcaa 420 
tttgtaaata ctggagaagc tttgaccaat 480 
acaaaaattg ctattaaact cctgcttaag 540 
gcgaaaaata aatgtgaata aaatgtacaa 600 
actgagactt ctaggtctta ggttaatttt 660 
attttattgt ggttcttaat ctgaagtttt 720 
agattacgta gaggaagatc ttacaacatt 780 
tttagttttc atttaagaat tgaacataat 840 
attaaatcat ttacaacaaa aggggtgtga 900 
aatttcataa agccattctc ttgtcattca 960 
agtctataga atccatactg cagatgggtcl020 
tgatggtgta ttacctgcta ttgtaattgclOBO 
ataatatgtt ctaccttaag aaaacaggttll40 
gatgtcagtt catgggcctt tagcatagttl200 
aagtgtgtta gcatcttgtt actcaaaggal260 
taataatctt tactagttta cctcctctgcl320 
ccttcaaagg accctaaact gattgaaattl380 
taatgcacat ctgttttgct gtttttgagcl440 
ttgaaccaca tgtgtaacaa ctgaatgccalSOO 
taggttttga cacgcattct taattggaatl560 
accaaacacc cttgctacta ataaaat:caal620 
tagggtttct tgatcttgga ggatgtttgaieso 
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aagttaaaaa ttgaatttgg taaccaaagg 
aacgttttct tagttaccta gatggccaag 
aaaaaagtgg atttttaaaa ataactccca 
ctgttatata ttgctaagtt tgttctttta 
tgattttatt cactgcctaa aacactttgg 
ccaagtgatt aaatgaaatt tgacgtatct 
ctaacggaaa aaaatgttaa tatggctttt 
ggaaaaataa ataactcttg tacagttcag 
gtataatggc atttgctgtg gttacaaaat 
ccaattccta ttgcttgtaa aataaagttt 



actgatttat gggtctttcc tatcttaaccl740 
tacagtgcct ggtatgtagt aagactcagtl800 
aagtgaatag tcaaaaatcc tgttagcaaal860 
acagctggaa tttattaaga tgcattatttl920 
gtggtattga tggagttggt ggattttcctl980 
tttcatccaa agttttgtac atcatgtttt2040 
ttgtattact aaaaatagct ttgagattaa2100 
tattgtctat taaatctgta ttggcagtat2160 
acttcctctg ggttataata atcatttgat2220 
taccagttga tataaaaaaa aaa 2273 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1574 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editieruna 
hergestelltepartlellecDNA . ^'"^"'"B 

(ill) HYPOTHETISCM: NEIN 

ANTI^ENSE: NEIN 



(vl) HERKUNFT: 

(A) QRGANfSMUS: MENSCH 
(C) ORGAN:- ^ 

(vll) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 29: 



gctctctgct ccggtgcagg cgcgcagggc 
tggtcgtggg cggacggcgg ctgcagcgtg 
agagcccggg acgtgcgcgc ttggtgcacg 
tcgccagggc tgctgcggcc attcccggag 
aggccgtccc agggctccgg gcgcacccgg 
ggcgcggggg gctcggagac agcgtttctc 
agtgggagcc ggagcggcag ctggcagcgt 
cagccctgcg cggggccctg ctgggctgcc 
cggacaagcg cctgcgtgac aaccatgagt 
ctgagacagt atgcgagaaa attcaaaacg 
tacatggact atggcccgat aaaagtgaag 
aagagattaa ggatcttttg ccagaaatga 
ttcccaatcg cagccgcttc tggaagcatg 
aggtggatgc gctcaactcc cagaagaagt 
agctggacct caacagtgtg cttctaaaat 
aagttgcaga ttttaaagat gcccttgcca 



gccctgggct gggagcaacg cgactgaccg 60 
gaggagctgg ggtcgctgtg ggtcgcgaac 120 
atcctgaagg ggagctccga ggggcccggg 180 
cccggcgcgg ggcccgcgag atactggttt 240 
tggccgctgc tgcagcggag ggagcgcggc 300 
ccggaagtct tcctcgggca gcaggtggga 360 
tctctccgca ggtcggcacc atgcgccctg 420 
tctgcctggc gttgctttgc ctgggcggtg 480 
ggaaaaaact aattatggtt cagcactggc 540 
actgtagaga ccctccggat tactggacaa 600 
gatgtaatag atcgtggccc ttcaatttag 660 
gggcatactg gcctgacgta attcactcgt 720 
agtgggaaaa gcatgggacc tgcgccgccc 780 
actttggcag aagcctggaa ctctacaggg 840 
tggggataaa accatccatc aattactacc 900 
gagtatatgg agtgataccc aaaatccagt 960 
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gccttccacc aagccaggat gaggaagtac 
ctaagcaaga ccagcagctg caaaactgca 
aggaagtctg gctggcaaat ggggccgccg 
gcccagtett ctatccccca cctaaaaaga 
ttctgtttta aaaagcaaga gaaattcaca 
gtgaagtctg tttattttgc tgtttcccct 
tgtagagtga gtgcatgtgg cgtacacggg 
tgttttgggc ttgggataaa ggtcgcggga 
tcagtgcccg ggtagatcag gcagggatac 
ggggactccg ctgggcggag gttttccccc 
ggccctggga aggc 



agacaattgg tcagatagaa ctgtgcctcal020 
ccgagccggg ggagcagccg tcccccaagclO80 
agagccgggg tctgagagtc tgtgaagatgH40 
ccaagcattg atgcccaagt tttggaaatal200 
aactgcagct ttctaaaaaa caactccaaal260 
ccatgcctgt gaattgggtg ttgtggtcccl320 
gggaaaggag ctctgccacg cctgggtggcl380 
ttgtttaggg ttttttctct gttaaactctl440 
ttgggattta gacaggtggc accggttcaglSOO 
tgggagccgg cttgcctgct ttggggaaggl560 

1574 



(2) INFORMATIOi i QBEr c SEQ ID NO: 30: . ^ ' 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3070 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKpLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Edltierunq 
hergestellte partielle cDNA ^ 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

j(vl),HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 30: 

lltlrllll^ tttaatcggt tctgttctgt cctctccacc acccccaccc ccctccctcc 60 
nlnlllll'^ ccgctgccgc gcgaccgccg agcctcgtca gcctgcgcag cccctcacag 120 
aa??ttSat nf?!?^^^^ ^ccagaagcc cccccagcgg aggcgccaga gtaaaagagc 80 
aagcttttgt gagataatcg aagaactttt ctcccccgtt tgtttgttgg agtggtgcca 240 
a?t?tac?tt ^S?;^'"'' tgtctacaac cagggattga ttttaaaga? glclllllll 300 
lllimilr- ""^^^9ca ccaaattttg ttgttttttt tttttctccc ctccccacag 360 
SSS^oJ^ ? gttaaccacc attccaacag gtcgaggaga gcttaaacac 420 

cttcttcctc tgccttgttt ctcttttatt ttttattttt tcgcatcagt attaatgttt 480 
ccllllTal ttcaaaagtg taaactttct ttgtcaatct atggaca^gc 5A0 

ccatatatga aggagatggg tgggtcaaaa agggatatca aatgaagtga taggggtcac 600 
aatggggaaa ttgaagtggt gcataacatt gccaaaatag tgtgccL?a gaaa?ggtgc 66^ 
aaaggctctt tttttttttt ttaaaagaaa agttattacc atgtattttg tgagg?ag« 720 
ttacaacact acaagtcttg agttaagaag gaaagaggaa aaaagaaaaa acaccaatac 780 
ccagatttaa aaaaaaaaaa acgatcatag tcttaggagt tcatttaaac cataggaact 840 
tttcacttat ctcatgttag ctgtaccagt cagtgattaa gtagaactac aagttgtata 900 
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ggctttattg tttattgctg gtttatgacc ttaataaagt gtaattatat attarran,... ocn 
gggtgttttt aactgtgact attgtataaa aacaaatc?t gatatccaoa agcaca^g'io'S 
gtttgcaact ttccaccctg cccatttttg taaaactgca gtcatcttgg acc^tSaaiSsS 
tTalllll^ taaactcaac caagctgtga taagtggLt ggttactg?? ^atactg^gguJS 
tatgtttttg attacagcag ataatgcttt cttttccagt cgtctttaaa aataa^on!?i^nn 
aaaaaatctt cagatgcaat ggttttgtgt agcatcttgt c?atca^S? «gtaaa?acl26S 
tllllllT tgacttagag atggaatgL actttgc?ta caaaaaitgclLS 

tattaaactc ctgcttaagg tgttctaatt ttctgtgagc acactaaaag cgaaaaataaiaao 
llllTrtl^^ -atgtaaaaa attgttgtgt ttttttltgt tctaataati c?gagac«cU4S 
llllllaatl laTal'Sl'' "^^^^^^^^^ tgcatgccat caggagtaaa tt?t!?t5^g"J2 
gttcttaatc tgaagttttc aagctctgaa attcataatc cgcagtgtca qattacataaisfio 
lllttTrl catgtcaaat ctgttaccat t?at?ggcS ??ag?t?^cal«2 

tttaagaatt gaacataatt.. atttttattg tagctatata gcatg?Lga ttaaatcattlSS 

gccattctct tgtcattcag gtccagaaac aaatlctaaa ctgagtgaga gtcta?aaaal800 
tccatactgc agatgggtca tgaaatgtga ccaaatgtgt ttcaLL?? gatggtSatlSeS 
iTallttT^ "^gtaattgct tagtgcttgg ctaatttcca aattattgca ?aa?aJ«?ciw2 
taccttaaga aaacaggttt atgtaacaaa gtaatggtgt tgaatggatg atgtca?ttcl980 
llllltt^l agcatagttt taagcatcct tttttttttt t?tttgLag ?g?gt?agca2oJ2 
tcttgttact caaaggataa gacagacaat aatacttcac tgaatattaa tlllltttttiVnn 
ctL"ctgat iTalllT' "J^-^^^ ^^-^^ggat alc.Ttlool ^^^a^ggaccl S 
ttttac^«^^ JJ"^"taa gatatgtatc aaaaacatta tttcatttaa tgcacatctg2220 
ttttgctgtt tttgagcagt gtgcagttta gggttcatga taaatcattg aaccacatat2280 
gca?tcttaa l^llT^l cttaaactca ttagaaaaat aacaaattag g?tt?g:cac23 0 
gctactaata aaa?caa^^^ ggatcaaaaa tagtggttca tgaccttacc aaacaccctt2400 
gctactaata aaatcaaata acacttagaa gggtatgtat ttttagttag ggtttcttaa2460 
tcttggagga tgtttgaaag ttaaaaattg aatttggtaa ccaaaggact ga«tatg?a25lS 
ataS«Sf ^"^^«aac gttttcttag ttacctagat ggccaagtac agtJcc^ggj'SS 
atgtagtaag actcagtaaa aaagtggatt tttaaaaata actcccaaag tgaataatca2640 
aaaatcctgt tagcaaactg ttatatattg ctaagtttgt tcttttaaca g^ggaStS^JS 
attaagatgc attattttga ttttattcac tgcctaaaL actttgggtg gta??gatg52760 

aaSacttta ^^^^^ ^^^^^aaaaa atgttaatat ggcttttttg tattactaaa2880 

aatagctttg agattaagga aaaataaata actcttgtac agttcagtat tatctattaa2q4n 
atctgtattg gcagtatgta taatggcatt tgctgtggtt aLaaa?a« ^cctctSqat3oJS 
a:a:::::a: ""^^^"^ attcctattg cttgtaaaat aaagttttac ^gttga^a^SOSO 

3070 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 31 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2751 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaufe 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(li) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA cvimerung 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN I 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 
(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID N0:31: 

tggggctgga gtgcactagt ctttttgctt ggtagttttg catggtttag ggttaaaaat 60 

aattccgaag atacaccagc tcacaaatga aaacgtcagc ctcl|cgcca SctcJc?cc 120 

tgcccaa^gt gaatttggta ctcagaaaag aactgttfat accaltcacc tttctccc^o 180 
-;catgtactca. ,q-gtgggcag e.t:^-^^;sU:^^.iig^i^^ Jt/*^^ir ^ 

'ctgoS?t^ cJ^f ""'^ ctctaaccat atacgatagg gctcttcgct tt^aa^gata 3^0 
vctgggattt ctgtggaact tggcaaattt tcagagcacc ttcactcaca taa1■^^r^,^-^ Van 
tgaacctcac aatgttcttg ggatggagtc agt?g?tcag gg"cccgtg t"g?5a?aa 420 
gcagtgctgg ctggctgtct tcagaactct tggaaatct? ?acacatgcg agtgc?aacc 48^ 
^^"^r^" aggctgcctt cttgtagatg acttgctgtt ctttatgica gggatcagtg 540 
gcatttgttt cctagcagta tttagcacct ttttgccacc ttggtgaaca gaaaattata 600 
ttttcctgtc tttcatggct gaaaacaaaa gtaatgggaa ttttaaatac attta^=o=! tin 
actgcccctc ccctcattga gggtcactgc ?caagag?gc aSgag^gg^^ ?c^ccac?aa 120 
tgggtctccc tccccatcct ggtttccacc ccgggctggc tagc?c?gt? Jg^ttgaaga IBO 
ctgacagcca gcctggctca ttctcattat tggctagtta gctttcttta ?caacSa?t BAO 
cactcacaaa tgtgtgccct cagccagaga gtaagalagc ccaaatctg? Jacagct?c^ 900 
aaaaaaatag atttctaatt tgtcctactc atgttagg!g cattatct?t gaaggtaafa Iso 
catagtgtat cattgtgtaa actcccaggc ttgatgtagc agaagagatc Kt?Saaaalofn 
ItlltTr"" ^^^^^"^-^ cattataaga gagat?ggL aaaccaScc aa^gtgg?'? SbS 
gagttcttaa atccaggtag ggaactcact cttctttctt ctctggacct aattgggcatll40 

aac?cta^t? 2^^"?"" ^^"^^^^^ gtctctcctg taggSttta a?tcS?ggc 2 S 
aactctattt caaagaataa aagcctttgg agagttgcgg cagttctggg gqcaaoctcal?60 ' 
.gg..gagtcca tagatcagcc .gt.a.ctgga« cgtagaatc , acJtctgSIl^ |?g2?SEi||S-' 
IcllllTr." ^^^^-^^^"^ ctctgatgct tgcctctggg cc?ctcLtg cccngg?gg;38S 
ItllT "^acaggct ggtaatgtgc tggccacctc cagctcctgc atcgag?c?gl440 
taaaccagag ctggttctca tggccttcgt cacgatacca ggatacggag gggaqcccaalSOO 
ggccatccat acccacccca gggtaacggg gctggcctgg cattag?ca? ?a?t?aqt??l56S 
ccaggccaac catccagata gagattccct ctttcctttg agcag?gctc tcaagaqctciefS 
cgtgcctgtc cacaatgacc tagagtgcat cctgctcat? gicagtgtag cccc^caccclIsS 
Saccat" llllllllT aaaataggaa ^gga?t^gg? tttc^^Stt 7 

laaqttttS attrlnr-t^t ^^S^aaatga acatggactt aaatgttctt tgaaaaaacclBOO 
alallllltt 9t gtgatgaagt gacagggagg gccggagtca gcaggtgccal860 

gactttctgt tctgtctgcc atgggtttgt ccagctcagg tagctctagg agcaccatccl920 
^aaSS?r cttgccctca tgaagcatca ttgaaatagc aggagca^gtileS 

^gcagtatgc iTtlllllll T^^^^^^ caagagtcag aacattaaJt cgaaacaa?J20 S 
a?aaactalt c^^Jf^^^^^ accagtacat tcttaagtgt acttgtttat aaggaataac2100 
r^^^o^^ ! ctgtaccttt atatatatgt gtgtgtacat atatacatat ataaactgta2160 
cagtgtacat ggtaatgatt tattgctatg ccccagatcc ttaatgtagt tctcatc?Jc2220 
cgcatgccct cagccacaag cgggtgactg actgttccct gatgatttgg cccacctcct228S 
fSc^o^^^"^ ctctagggag gagggttttg gtcatactct- Ictlatclll gtgcacag^a'sSo 
atgctcaggg tccccatgtg cctgttgttc agccctctct cttgttccct ttctgaq?at2400 
ga??attac? aca'S^'f ^ggacagctg ccttcccacg aaa^tgtaaa gcagC^Sa ^6 

^ gcatgtgccc taaaaaccca agttttctat tcccttagga cagaaaattg2520 
catgtgaggt gggataatcg agtttcagtg acccacgtca gttacacKt aaagccagac2580 
cccatgataa aattccacaa aatggaaata aaactcaaat ttctttagca ttg?gtaaat2640 
aaaaar!"^ ^^^tttaact ttgtactggt aactttctgt atatttggaa ta?t?gggtJ2700 
aaaaataaaa cagactggac tttgttacct gacctactga aaaaaaaaaa a 2751 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 33: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 890 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliemng und Editieruna 
. hergestellte partlelle cDNA ui-wuiia 

(iiijHYPOTHEnSCH:NEIN - 

(III) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 33: 

a?a??^^^^^ aggggggggg cggatgcggg gacagcggcc tggctaactc ctgccaggca 60 
gtgqccttcc cgcrsgcgtgc cctcgccgrt gagctcccct carcagcsstt. taeaocaLr' s^n. 
atggccccgccctgggtgcc cgccatgggc ?tcacgctgg cgcccag^ct gggg?gcttc 18 
llT.nr.l'''' ^="^9^^" cggcgagggt ctccgctggt acgccggcct gcagalgccc 240 
aallllant^. cgccccactg ggtgctgggc cctgtctggg gcacgctcta Itcagccatg 300 
JJSr^^ cctacctggt ctggaaagag ctgggaggct tcacagagaa ggctgtggtt 360 
cccctgggcc tctacactgg gcagctggcc ctgaactggg catggccccc catcttcttt 420 
ggtgcccgac aaatgggctg ggccttggtg gatctcctgl tgg?cagtgg ggcggcggca 480 
ITalTalll ^^"^^5^^= caggtgagcc cgctggccgc ccgcctgc?? llcllllTcc ITo 
nnl^t^^ ggccttcgcg accacactca actactgcgt atggcgggac aaccatggct 600 
ggcgtggggg acggcggctg ccagagtgag tgcccggccc accagggact gcagctgcac 660 
TcllTilr '^^^^^^^^^^ gtgatgtggt ggccgtcacg ctttS?gac Lc?gggcct 720 
iTntl^ cagggccttg gcccaggggt cagcagagct tcagaggtgg ccccacctga 780 
laallllltt tcctgtgctt tctgcatgct tagagcatg? tcttggaaS 840 

tggaatttta taagctgaat aaagtttttg acttccttta aaaaaaaaaa 890 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 35: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 693 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA ^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

i) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

^vi!>?ONSTIGEK!^k'^iF^^-. . 
(A) BIBLIOTHEK:cDNA library \. 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 35: 

^Jo^o"""" tccgggcgtt tgcctgcagc aagatggcgg cggtctcaat gtcagcggta 60 
altrllZ^^ cgttgtggcg gagaagggca gtggctgtag ctgccctttc cgtt^cca^g 120 
gttccgacca ggtcgttgag gacttccaca tggagattgg cacaggacca gactcaaaa? 180 
acacaactca taacagttga tgaaaaattg gatatcacta ctttaactgg cgt^ccaqaa 2^2 
gagcatataa aaactagaaa agtcaggatc tttgttcctg ctcgcaataa ca^Jcag?" loo 
ggagraaaca acacaaagaa atggaagatg gagtttgata ccagggagcg "Sggaaaa^ 36? 
cctttgatgg gttgggcatc aacggctgat cccttatcca aca?ggt?c? Tallllclgl I20 
aaoaaaS^^ -tgcagtttc ctttgcagaa aaaaatggat ggagSatga cattgaagag 480 
ttttn^^r^ caaaacccaa gtccaagtct tatggtgcaa acttttcttg gaacaaaaga 540 
acaagagtat ccacaaaata ggttggcact gactatatct ctgcttgact gtgaa^aaag 600 
JSaS'^r lllT^lll gtccatgtat^ aataaataca tc?cttLtc llllllllll Tel 

(2) INFORMATION USER SEQ ID NO: 36: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1054 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliening und Editieruna 

hergestellte partielle cDNA "wu'iy 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 36: 

cgactgctgc agccggcgct gggcccaggc accaccgcgg tgctgctact 60 
gcagatctcc acgcggccgg aggatctcgg ggagacagtc tgctccctca IgttcgcS 120 
ccgagtgggt caagtggagc tggggccagc ccggcgccgc a|ggtcccgc gScc^ccaa lln 
gacgccttct tccctcagca ccgacactcc gct?accggg acc?cc?g?a ?ccctacSr ITr. 

lTclT.llTo llllTolll IT^llTolt 3^2 

.IctUlll g^™ llllllllll llllll-ll — .ggggt ctcaggccag 3S0 

iTallTf "^f"^^^^ tgcccctgag ctcccagagt gacccc^?! cc?ccgcagc 48^ 
.cagtgaagtg tgttgtgcct .gctgaagtga tcaccccccq cccccaoccc t"" Ia? 

cccaggcccc cccgccacgt; ggttacccaa gtcaccactc ctglcccaaa altcaaacat 660 
ggcattaaaa cgttgcaaat tcctttactg ttatcccccc ca?caccagg accata?faa ltr> 

SS,' ^^^ ^S^ ~? -™ i 

~ 

«?s Sc^: ---- ?cS^c^??^j 2 

1054 

(2) INFORMATION USER SEQ ID NO: 37: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 541 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 37: 

a«?Jcaatt ^^^f ^^gag gattacaggc gtgagccact gcgcccggcc 60 

acattcagtt cttatcaaag aaataaccca gacttaatct tgaatgatac aattatacrr 
aatattaagt aaaaaatata agaaaaggtt atcttaaata gatc^?aggc la^Saccag ill 
"*^"g^'^g«= cttcatctgt tcagtcatct ccaaaaacag taaaaataac 2,0 
cactttttgt tgggcaatat gaaattttta aaggagtaga ataccaaatg atagaaacaa 300 
actgcctgaa ttgagaattt tgatttttta aagtgtgttt ctttctaaa? tgc?g«cc? 36^ 
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541 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 38: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1187 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STrano: einze! ' 

> (D)TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch 

hergestellte partielle cDNA 

(ili) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii)ANT|.SENSE:NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vll) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 38: 



cggctcgagg 
acgtgcagcg 
gcctgtgtac 
agaaactgac 
rgaccggtat 
ctaccacatc 
accagtattt 
ccggacccca 
ggcccggaag 
agacaccact 
gaaaaaggag 
caagtctgca 
gaagaagatc 
acctacggag 
gagctcaagc 
gaggcactgg 
ccggcctctg 
atcattgatg 
tccagctcat 
gacgctgtta 



ccattcacca 
gaggagggca 
tcggagcagg 
cacctctttg 
gaccaccagc 
tgtgctaagc 
gatgctgggc 
gagcaggtgg 
aaggagcggg 
gcagagcagc 
gctgagaagc 
ggtgtcacgc 
aaggccctgg 
gagctggtgc 
aggcctgtgc 
cccgggctgg 
ctgagccggc 
tggtgggcgc 
cttccgtgaa 
tgtaaataga 



acccggcccg 

aggactaccc 

agtaccagct 

acctcagccg 

agttcaagaa 

ttgccaacgt 

acgaacgacg 

cagaggagga 

agaaacgcag 

ggcgcacgga 

cggctgttcc 

tgcggagcca 

aacagatgct 

acatgttcaa 

caactgcgag 

tgtgctaggg 

agtgactgaa 

acccctcacg 

gaaagccaag 

gctgctgagt 



caaggacgga 
ctttgccagg 
ttatctccac 
ccgctttgac 
gcgttctgtg 
gcgggctgtg 
gcggaaggaa 
gtacctgcta 
ccaggacctg 
acgcaaggcc 
tgagactgca 
acggatgaag 
gctggagctt 
tgagctgcga 
tatgagctgc 
ggccctgcca 
cccggacttg 
cccaattcga 
aagccgtgag 
tggaaaaaaa 



gcaatgttct 
ttcaataaga 
gatgatgctt 
ctgcgttttg 
gaagacctga 
ccaggcacag 
cagcttgagc 
caggagctgc 
cagaagctga 
cccaaaaaga 
ggcatcaagt 
ctgccaagct 
ggtgtggagc 
aggacctggt 
agatgctgcg 
caccagcatc 
gtcctgaccc 
gaaagcgacg 
agggcccacg 
aaaaaaa 



tccactggcg 60 
ctgtgcaggt 120 
ggactaaggc 180 
ttgttatcca 240 
aggagcggta 300 
accttaagat 360 
gtctctacaa 420 
gcaagattga 480 
tcacagcggc 540 
agctacccca 600 
ttccagactt 660 
ctgtgggaca 720 
tgagcccgac 780 
gctgctctac 840 
gcaccgtcat 900 
aggcccaggc 960 
caaggacaccl020 
ggagtcggccl080 
gggtgtgggcll40 



1187 
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(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 39: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2281 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKULTYP: aus elnzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA cumerung 

(iii) HyPOTHETISCH: NEIN 
ANTI-SB>!SE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 39: 



gggtagaagt cggtagagcc agaaactcac 
ctggattcta aatcgtgccc tttattccct 
tctcccaacc tcaggagcct gagcttatga 
ctcagcaaat .caacct;tggc ccgtcgtcca 
tett^aaagt g&tcggaaag ggcagttttg 
aagaagtgtt ctatgcagtc aaagttttac 
agaagcatat tatgtcggag cggaatgttc 
tgggccttca cttctctttc cagactgctg 
atggtggaga gttgttctac catctccaga 
gtttctatgc tgctgaaata gccagtgcct 
atagagactt aaaaccagag aatattttgc 
acttcggact ctgcaaggag aacattgaac 
cgccggagta tctcgcacct gaggtgcttc 
ggtggtgcct gggagctgtc ttgtatgaga 
gaaacacagc rgaaatgtac gacaacattc 
ttacaaattc cgcaagacac ctcctggagg 
tcggggccaa ggatgacttc atggagatta 
gggatgatct cattaataag aagattactc 
acgacctacg gcactttgac cccgagttta 
agtcccctga cagcgtcctc gtcacagcca 
gcttttccta tgcgcctccc acggactctt 
aaggatttta tgtgtgtttc cgaatgtttt 
caggacatct tacaagagaa tttgcacatc 
gttcgctgga agctttttga agagcacatt 
ttattcttcc ttccaacgtg gtgctatctc 
ggaggcagga gtttcgttag aaagcggacg 
tctgggctgt gatgacgaat attatgaaat 
caaagctttt cctatcgcag tgtttcagtt 
aaccgtcgtg tgagtgtggt atgcctgatc 



ttttgatgtt ggtgtgcccc tagtggcgag 60 

gcagccctga agttcagtcc atcttgaaga 120 

atgccaaccc ttctcctcca ccaagtcctt 180 

atcctcatgc taaaccc^tict g^ctttcact: 24^ ■ 

gaaaggttct tctagcaaga cacaaggcag 300 " 

agaagaaagc aatcctgaaa aagaaagagg 360 

tgttgaagaa tgtgaagcac cctttcctgg 420 

acaaattgta ctttgtccta g'actacatta 480 

gggaacgctg cttcctggaa ccacgggctc 540 

tgggctacct gcattcactg aacatcgttt 600 

tagattcaca gggacacatt gtccttactg 660 

acaacagcac aacatccacc ttctgtggca 720 

ataagcagcc ttatgacagg actgtggact 780 

tgctgtatgg cctgccgcct ttttatagcc 840 

tgaacaagcc tctccagctg aaaccaaata 900 

gcctcctgca gaaggacagg acaaagcggc 960 

agagtcatgt cttcttctcc ttaattaactl020 

ccccttttaa cccaaatgtg agtgggcccal080 

ccgaagagcc tgtccccaac tccattggcall4.0 

gcgtcaagga agctgccgag gctttcctagl200 

tcctctgaac cctgttaggg cttggttttal260 

agttagcctt ttggtggagc cgccagctgal320 

tctggaagct tagcaatctt attgcacactl380 

ctcctcagtg agctcatgag gttttcatttl440 

tgaaacgagc gttagagtgc cgccttagaclSOO 

ctgttctaaa aaaggtctcc tgcagatcrgl560 

gtgccttttc tgaagagatt gtgttagctcl620 

ctttattttc ccttgtggat atgctgtgtgl680 

acagatggat tttgttataa gcatcaatgtl740 
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2281 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1759 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch 
hergesteilte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT; 

(A} ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 40: 



gcggcggcgg 
gcccgccctg 
tgtttgattt 
tgcttctggc 
tactggtgaa 
ctgcaggctc 
ttggccagtc 
taatgtccta 
acctagctta 
tggagggaca 
ggctattcct 
ccctggagtt 
ggcatggtct 
gtggcagggt 
agatttcaag 
agctctcctg 



ttgaactgac 
cgcactcacc 
ctggagtgtc 
tgtactgtat 
cctgccaacc 
agattcattc 
tctaatccat 
caacacctgg 
cccacttctc 
tggagccccc 
ccaccttatt 
cggaagccat 
tgtgtcttaa 
tactgagccc 
ccagggagaa 
ctttgtgcct 



tcggagcgag 
atggcgatgc 
cacagtcctg 
gaaggcatca 
tccatcagcc 
cctgttggca 
gtcatccagg 
attttccttg 
agcacagctt 
tcttccagac 
cccagcccct 
tgcagcaacc 
gacagctgct 
atgacaatgc 
gggttcttgg 
tatctacagg 



gagacccgag 
atttcatctt 
ctggcatggc 
^ggttggcaa 
agcagaccat 
gaacccacca 
tggtcatcgg 
gtgtggtctt 
agctggtgag 
actatacttc 
ggaaactttg 
ttccttctca 
gtgaccaaag 
ttctctgtga 
tgatgcaggg 
agcatcgccc 



cgagcagacg cggccctggc 
ctcagataca gcggtgcttc 
cctttcggtg ttggtgctcc 
agccaagctg ctcaaccagg 
cgcagagaca gacggggact 
caggtggtat ttgtgtcact 
ctacttcatc atgctggccg 
gggctctgct gtgggctact 
gaacgtgcag gcactgaggc 
caactgccct ttcttctgat 
agctgaagcc agcacttgct 
gccagcctac atagggccca 
ggagaatgga gataacaggg 
ctcaaaccag gaattrccaa 
catggaacct ggacaccctc 
attggacttc ctgacctctt 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
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ctgtccttga gggacagaga ccaagctaga tcctttttct cacctttctg cctttgaaacl020 
acatgaagat catctcgtct atggatcatg ttgacaaact aagtttttt? tattt??cccJS82 
attgaactcc tagttggcaa ttttgcacat tcatacaaaa aaatttttaa tgaaa^gattuJS 
IT.lltr, ^^^^^^gatg gcagaaactg ctgagaccta tttccctttc t?ggggagagl200 
rtltTr^^'' agctgattaa aggcagagac acaggactgc tttcaggctc ctgg??tn?l260 
ctctgataga ctgagctcct tccaccagaa ggcactgcct gcaggaagaa gatgatctqal320 
tggccgtggg tgtctgggaa gctcttcgtg gcctcaatgc cctHttLt cc^^tct^^nsS 
cttctatgca gaacaaaaag ctgcatctaa taatgttcaa tacttaatat tctctatttal440 
toattaao^^ fttactcgta atgatctagt ggggaaacat gattcattca ct^aaaa^aclsSS 

atggcaggta ctgactgaag atgcaatcca accaaagcca ttacatttttl560 
tgagttagat gggactctct ggatagttga acctcttcac tttataaaaa aggaaagagal620 
lllT.ltlll 5^^^^^^--^ aaatacctca cagattagat gaaaagatgg t^gtaagc??}^? 

aaacaaacaa atacatttta gtaaatatat aaattttaaa tagaaaaaaal740 
a.oa/»^.a».aat, .aqcaggggt . _ aaaaai^^u 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 41: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1447 Basenpaare 
(8) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKpLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editiemnq 

hergestellte parBelle cDNA "■"cmng 

(ili) HYPOTHETISCH: NEIN 
(lii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cONA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEC 

ggtctacctc tggggataac cgtcccagtt 
aagtcatcgg tgattggtcc gcccctgagg 
aatttatgct gtccggtcac cgtgacaatg 
tgcgcgcttg cgcttcgctt cctggccctc 
ctggacaatg gattggcaag gacgcctacc 
tgcaaccctg actgccagga agagccagat 
atggcagagc tcatggtctc agaaggctgg 
gatgactgtt ggatggctcc ccaaagagat 
cgctttcctc atgggattcg ccagctagct 
gggatttatg cagatgttgg aaataaaacc 
tacgacactg atgcccagac ctttgctgac 
tgttactgtg acagtttgga aaatttggca 
aataggactg gcagaagcat tgtgtactcc 



I ID NO: 41: 

gccagagaaa caataacgtc attatttaat 60 
ttaatcttaa aagcccaggt tacccgcgga 120 
cagctgagga acccagaact acatctgggc 180 
gtttcctggg acatccctgg ggctagagca 240 
atgggctggc tgcactggga gcgcttcatg 300 
tcctgcatca gtgagaagct cttcatggag 360 
aaggatgcag gttatgagta cctctgcatt 420 
tcagaaggca gacttcaggc agaccctcag 480 
aattatgttc acagcaaagg actgaagcta 540 
tgcgcaggct tccctgggag ttttggatac 600 
tggggagtag atctgctaaa atttgatggt 660 
gatggttata agcacatgtc cttggccctg 720 
tgtgagtggc ctctttatat gtggcccttt 780 
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caaaagccca attatacaga aatccgacag 
attgatgatt cctggaaaag tataaagagt 
agaattgttg atgttgctgg accagggggt 
aactttggcc tcagctggaa tcagcaagta 
gctcctttat tcatgtctaa tgacctccga 
caggataagg acgtaattgc catcaatcag 
agacagggag acaactttga agtgtgggaa 
gctatgataa accggcagga gattggtgga 
ctgggtaaag gagtggcctg taatcctgcc 
aggaagctag ggttctatga atggacttca 
actgttttgc ttcagctaga aaatacaatg 
gtttaaa 



tactgcaatc actggcgaaa ttttgctgac 840 
atcttggact ggacatcttt taaccaggag 900 
tggaatgacc cagatatgtt agtgattggc. 960 
actcagatgg ccctctgggc tatcatggctl020 
cacatcagcc ctcaagccaa agctctccttlOSO 
gaccccttgg gcaagcaagg gtaccagcttll40 
cgacctctct caggcttagc ctgggctgtal200 
cctcgctctt ataccatcgc agttgcttccl260 
tgcttcatca cacagctcct ccctgtgaaal320 
aggttaagaa gtcacataaa tcccacaggcl380 
cagatgtcat taaaagactt actttaaaatl440 

1447 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 42: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 831 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSiure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKpLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliemng und Editleruna 
hergestellte partlelle cDNA omening 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 



(III) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi)HERKUNR: 

' (A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 42: 



ttgctcaccc ttgacttgga aaaaccagtt tctcttttat tgtctgttac 60 
taatctctat tctaaaaatt cagctcaatt ctcaaccata ctccaaactc tctcttttcc 120 
agctaccttt actccctctc cttcaattcc actttcctct gcttactttt tttttttttc 180 
TallllT'' ^cacrttgtc gcccgggcag gagtgcagtg gctcaatctt gg^ctcactg 2 S 
v-agcctcaac ctcccagagg cggggtttca ccatgttgcc cagactggtc ttgaactcct 300 
gagcttaagc aatccacctg cctcggcctc ccaaagtgtt gggatclcag gcg?gagcaa 36^ 
ccgcatccgg cctcatgttc tttttcatta aagagagaaa tcLctattc Iggaccggcc III 
cccacctttc ctcaggagtc atttctgttc cgcacaggcc tgctgaactg gg?gct??at \bo 
ataggatttc agtggagtga agttcaggag gcatggagct glcalccatg agg^Scggc IVo 
aaSoo^^r accaccgccg ccgccaccac cgtagcagca gcagcagcag cagcagcagc 600 
llttllln gcaagagtaa ctctgactta ggaatagaga cagccagaga gaaatgtgL 660 
caatgaagga gacatctgga gtgtgcgtgc ttcttcagag ggacgggtga tgggcagatt 720 
ggaaaaagca ccgcagatgg gaaccttaat ctttcttttc taaaattgit gSatgaaaa 780 
tttgcgtttt ctgtaacttg taaaaactaa aagttgcccg tctactgaaa a 831 



WO^/47669 



134 



PCT/DE99/00908 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 43: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 528 Basenpaare 

(B) TYP: NuWelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKpLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und EdiBerung 
hergestellte partielle cDNA uiueiung 

(lii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl>HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 43: 

tnltt.lt^'^^ ctcctggcca ggccagcccc tggttcccta cccatacccc tgtgagcttg 60 
c|cagctcac gccttacctc. cctccr>ctg gtc^c.cagat ctctfcactitc 12O 
agtacatcgt gtttgtcaca aactaccccc tcaccatttc aggaaagatc caqaaattca IBO 
aacttcgaga gcagatggaa cgacatctaa atctgtgaat allgcagcag gcSg^cctg 2T0 
gccggttggc ttgactctct cctgtcagaa tgcaacctgg cttLtgca? Jtaja^gtcc 300 
aaScctaaa aggcacatca aatgtcaagg aattga^tga acgaac?aag 360 

ttnlnnll^t tgggtccggg aactcgcctg ggcacaaggt gccaaaaggc aggcagcctg 420 
cccaggccct ccctcctgtc catcccccac attcccctgt ctgtccttgt gatttgacat 480 
aaagagcttc tgttttcttt ggctaaaaaa aaaaaaaaaa aaLaaaa 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 44: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1027 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblieoing und Editlemna 

hergestellte parUelle cDNA ^ 

(lii)HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:44 : 

^cj;:i«5>-.i:s;&' '•frtSFCtcctg ctccccgtyg accatgggac cit^aagcgt tgoal ^ I : ; ' o 
tgatttggac agaggtgtgg ggccttccag gccgttacat acctcctgcc aattctccka 1^0 
tltltltm ^tgcgaggat ctccaggcag ggttctcacc tctggagtct gaccaattac 180 
ttcattttgc ttcaaatggc caattgtgca gagggacaaa gccacagcca cactcttcaa 240 
cggttaccaa actgtttttg gaaattcaca ccaaggtcgg gcccactgca ggcagctggc 300 
acacgtggcc cgaggggctg tggaacgggt cccggaactg tcagacatgt ttgattttag 360 
cgtttccttt gttcttcaaa tcaggtgccc aaataagtga tcagcacagc tgcttccaaa 420 
taggagaaac cataaaatag gatgaaaatc aagtaaaatg caaagatgtc cacactgttt 480 
taaacttgac cctgatgaaa atgtgagcac tgttagcaga tgcctatggg agaggaaaag 540 
cgtatctgaa aatggtccag gacaggagga tgaaatgaga tcccagagtc ctcacacctg 600 
aatgaattat acatgtgcct taccaggtga gtggtctttc gaagataaaa aactctagtc 660 
cctttaaacg tttgcccctg gcgtttccta agtacgaaaa ggtttttaag tcttcgaaca 720 
gtctcctttc atgactttaa caggattctg ccccctgagg tgtaattttt ttgttctatt 780 
tttttccacg tactccacag ccaacatcac gaggtgtaat ttttaatttg atcagaactg 840 
ttaccaaaaa acaactgtca gttttattga gatgggaaaa atgtaaacct atttttatta 900 
cttaagactt tatgggagag attagacact ggaggttttt aacagaacgt gtatttatta 960 
atgttcaaaa cactggaatt acaaatgaga agagtctaca ataaattaag atttttgaatl020 
ttaaaaa ., . • • . .r(i?7 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 45: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2160 Basenpaare 

(B) TyP:Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 

hergestelltepartiellecDNA cumerung 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:45 : 

llllnnTr-r^ agtgataatc cagattttga tccagaagag gatgaaccac gcttgaggcc 60 
tcttggcctc acatacagtt ggtatatgaa ttcttcttga gatttttgga gagccctgat 120 
ctttt?aa^a ^^^^T" gatcagaaat tcgtacaaca gc^cctgg^g IBO 

ctttttgata gtgaagatcc cagagaacgt gacttcctga agactgttct gcaccgaatt 240 
Taalllllll ^"'^"^^att aagagcattc atcagaaaac aaattaacaa cattt?cc" 300 
lallllttnl tl^^^t^t^^ acatttcaat ggtgttgctg aacttcttga aatattagga 360 
allllrtrr ^J^gctttgc attgccactg aaagcagaac ataaacaatt tctaatgaag 420 
^a^attnJ^n ctatgcatac tgcaaaagga ttagctttgt ttcatgctca gctagcata? 480 
tgtgttgtac agttcctgga gaaagataca acactaacag agccagtgat caaaaaacta 540 

ctgcagtcag ^aaagaggtga tgttt?taga aoa^a??"' 'Jo 
^ju.i^.u=ccc.g atcr^diitfc^a^ atcaacacagv -^tca . i ;; ^ - Vrgaagagcc acttttcaaa 660 
cagatatcca agtgtgtatc cagttctcat tttcagg.tg cagaaagggc a«g^ac??c 720 
llTzllTcll aJ^f f'" tagtttgatt gaggagaaca ttgataaSt tctgccaatt 180 
atllTclltn f "9tacaa aatttccaaa gaacactgga atccgaccat tgtagcactg 840 
Iact«?^S ^5^=^^^^^^^ cctaat^gaa atgaatggca agcttttcga tgaccttac? 900 
agctcataca aagctgaaag acagagagag aaaaagaagg aattggaacg tgaagaatta 960 
tggaaaaaat tagaggagct aaagctaaag aaagctctag aaaalcagaa tag?gc«aclolS 
llTnT^^^ gtattctcag caatacaagt gccgaataaa aaaaaagLt cccacctSglSeS 
ccggataggc agagttttgt atgctttttt gaaatatgta aaaattacaa aacaaacctcll'o 
atcagtataa tataattaaa aggccaattt tttctggcaa ctgtaaatgg aaaaa?atatl200 
ggactaaacg tagccctgtg ctgtatcatg gccatagtat attgtaacc? t?g?cSa?cl26S 
attggattta ttgtgtcact tctgaagttt cacagaaatg aatgaattt^ aJcatc^atg 
aSaSSr ^^^^f ^^^5 ggagtggtaa gaattatgac ttgaattctt ctttgat?g?i380 
iTrttr-r ^^^^559^^5 tctgctctgt atatttttcc cttttataat gtgc?tttcal440 
cactgctgca aaccttagtt acatcctagg aaaaaatact tcctaaaata aaactaagg?l500 
atcatcctta cccttctctt tgtctcaccc agaaatatga tggggggaat tacctqccctl560 
lllTctlllt cattactgta ctctggaatt tagg^aaaac cttSatctc 62S 

.a??«tt^ r ^f^^"'^^^^ atataaataa aagctgggaa aqtaaaccaa aattcttcaal680. 

'.^Uto^tcvtc atgaatatcc- cccttcctct gcaattctcc agagtggtaa cagatgggtal740 
gaggcagctc aggtgaatta cccagcttgc ctctcaattc aitcctcctc ttcctScaalSOO 
aggctgaagg cagggccttt ccagtcctca caacctgtcc ttcacctagt ccctcctgacieeS 
taSS?? J^^""^^^ tcccacagtg tggtgataca gagcactagt tgtcactjSLS 
tggctttatt taaaggaact gcagtaggct tcctctgtag agctctgaaa aggttoactal980 
tatagaggtc ttgtatgttt ttacttggtc aagtatttc? cLatc?ttt g??a^?agag2?52 
taccattcca atctcttaac ttgcagttgt gtggaaaact gttttgtaat gaaagatS?2100 
cattggggga ttgagcagca tttaataaag tctatgtttg tattt?gcct ?aaaaaaaaa2160 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 46: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 642 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) .STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(il) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und EdWeruna 
hergestellte partielle cDNA ^ 

ill) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:46 : 

-^v5!>^<?cg cgcgcctggc gcatgcycqc'^cygcyaccac ■^hc^^ii&ai:^.-: ■ u-. -...cctc 60 
tyci crjtcgc cctccacggt taccccggct ctccgcccct ccttctcgcg ycoc tcgagg 120 
gaccatggcc gatcctcgcg tgagacagat caagatcaag accggcgtgg tgaagcggtt 180 
ggtcaaagaa aaagtgatgt atgaaaaaga ggcaaaacaa caagaagaaa agattgaaaa 240 
lllrtlnlfn ^^^^^'^^^tg aaaattatga cattaaaaag caggcagaga tcctacaaga 300 
trnntrt atgatcccag attgccagcg caggttggaa gccgcatatt tggatcttca 360 
tatlttnnlt ^^^^^^^^^^ aagacttgga agaagctgag gaatataaag aagcacgttt 420 
agtactggat tcagtgaagt tagaagcctg aaacttttct cgtatggggt ggtttttgca 480 
aaoa^lr'^ ^^tccattt tacaatccat tatttttgac cactgcSat ?gtgg^caag 540 
!t??o^^!^? gaattgtcga ttggttttta gctggttaca atataagatt cgt??gcgta 600 
atttgacaat gcaaagaaaa tgggggcacc cgattaaaaa aa 642 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 47: 

(i) SEQUEN2 CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1415 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einze! - ...... 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 

hergestellte partlelle cDNA ^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BjBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:47 : 

ggcatctggc agaggggggt ggggctgggc cagctggggt agagcggagg agcgggtgcc 60 

ggctgaagcg gggcggtggg cgcggagcga atgggggcac cgacaccact cctcaccggc 120 

agccgggtgc tgagggccgc ggtgtgggtg cgcggacagt cagggcgcag gtgggcagcg 180 

cgcacggcct gccagcccgg ggcgccagaa tcctgcgctg cggggccgag aggggcgccg 240 
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tltttlt^r ^r^'*'^^^^'' tttccgcgaa cctcggggcg cccatgacgg cggcggcgac 300 
ggctaccgtg ctcaaggagg gcgtgctgga gaagcgcagg gcggggctgc tgcagctSa 360 
llllllllT. ^^^^^'^^^ caccgaabgc gggctgcagc tc??cgaggc caagggcfcg Tzo 
ggcggccggc ccaaggagct cagcttcgcc cgcatcaagg ccgtggagtg cgtggagag? 480 
accgggcgcc acatctactt cacgctggtg accgaagggg cggcglgat? gac??c?g?t 540 
gccccctgga agatcccggc tggaacgccc agatcaccct aggcctggtc aagttcalga 600 
accagcaggc catccagaca gtgcgggccc ggcagagcct cgggaccggg a«ctcatat 66^ 
cctaaaccac cgggcgcacc atctttcctt catgctlccc accacctcag tgctgagg?c 120 
aaggcagctt cgttgttccc tctggcttgt gggggcacgg ctgtgctcca tgtggcaSg 78^ 
tggaaggcat ggacgtgtgg aggaggcgct ggagctgaag gaatggacga g?c??gggag ITo 
gagggcagaa ggctacgcag ggctgaggat gaagatgcag cccc?gga?g gtccclgac? 900 
TaallTall ^r""'"'"" g^ggcttcga gccacaggcc tggcc?cata ?ggcatg:gg 960 
gggagctggc ataggagccc cctccctgct gtggtcctgc cctctgtcct gcagac?gSl020 

caacgcctca ggaatcagga ggccagcctg gtaccaaaag gagtacccag ggcctggSclHO 
ccaggcccac tccagaatgg cctctggact caccttgaga agggggagc? gctgggcc^alzJS 
aagcccactc ctgggggtct cctgctgctt aggtcctttt gggaccccca ccca?ccaaal26S 
ccctttcttt gcacacttct tcccccacct ctacgcatct ???ccccac? gcggtgttSn'S 
gcctgaaggt ggtgggggtg agggggggtt tggccattag catttcatgt ct??ccccall382 
atgaagatgc cctgcaaagg gcagtaacca caaaa cttcccccaaiaso 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 48: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2949 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear ., 

(11) MpLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs dutch Assemblierung und Editieruna 
hergestellte partlelle cDNA ^ 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 
(lii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
(A)ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:48 : 

lll^t'^t^^'' agtggtgagc ggcaacatgg cgtccaggtc taagcggcgt gccgtggaaa 60 
gcagccgccg gatcccccag tccagcgcga cgaggaagag gaaaaagaag 120 
tcgaaaatga ggatgaagac gatgatgaca gtgacaagga aaaggatgaa gaggacgagg 180 
tcattgacga ggaagtgaat attgaatttg aagcttattc cctatcagat aatgattatq 240 
acggaattaa gaaattactg cagcagcttt ttctaaaggc tcctgtgaac actgcagaac 300 
taacagatct cttaattcaa cagaaccata ttgggagtgt gattaagcaa acggatgttt 360 
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at?ta!c?a^ caatgatgat atggatgaag atgaggtttt tggtttcata agccttttaa 420 
atttaactga aagaaagggt acccagtgtg ttgaacaaat tcaagagttg gttctacact 480 
tctgtgagaa gaactgtgaa aagagcatgg ttgaacagct ggacaagtt? ItlTalglTa ITo 
ctctaccca^ '^f ctcctaagtg aaagattcat taatgtccct ccacaglJcg loO 

cltalaaatl ^^^^^^^f^ cttcagaaag aactggcggg ggcacacaga accaaLagc eso 
catgtgggaa gtgctacttt taccttctga ttagtaagac atttgtggaa gcaggaaaaa 720 
acaattccaa aaagaaacct agcaacaaaa agaaagctgc' gttaatgttt gcalatacaa 78^ 
aggaagaatt tttctatgag aaggcaattc tcaag?tcaa ?tactcagtg Sggaggaa^ III 
gcgacacttg tctgggaggc aaatggtctt ttgatgacgt accaatgacg ccc?tgSaa lio 
ctgtgatgtt aattccaggc gacaagatga acgaaatcat ggataaactg JaagaltSc 960 
tatgtgtcta acccatttcc aatggacagt gatgggcttg tttttgtaaa attaccaqaal020 
aactcagtgg agatttactg aaaaactcag actttattca gattaagttc ctctacafaaiSsS 
agtagggttc tgtcccatgt gtctctgaca catttacaaa ataccagttt tttaaaaSJn^S 
..t^g.gtcaaatr.. atgagtggtt^. gattt..3.p>^^^^^^^ 

gaactcaata aaaacttcta' ttttttattt taa.;..ta^a ?:cacl;?gt zlo 
tattttcttc aagaccgtcc tgtggatgtg aaatccgtct tcgcgtcatg tatctcccatl320 
atccagcagt tcagccatcc agctaccttt gggaccctgc tgLccttg? g^ttgctgggUeS 
gagtcactgg agagtgcatc tctgttcagt ttcagggcac g?ctcacaL ?ttg?tg??cl4SS 
cttattcatt gttgacacag gggataggtg atccactact tgctgtagaa tgtccSactlsJo 
ttcactagga ggcagattac tgaaatagta ttgtggtacc agctgcaLa a^agttcaSJteS 
agagatttct gaggtaatcc tgatgtagtt. gttctcagaa atgc?gaat? "SgaaSaiwS 
gacccactct ggcatcttct tggtgattga gtaaccagac aggggatgca gctglgSa^lSS 
ctgcttatgt gtcagcatta agtagttacc tgatccaLa aca??ccg" caa?c?^atn!S 
tlTtT""^ g^cagaagag ctttctttat gtttagagtg ttttcct?gg agccaaaagcisoS 
aggttctgca tagggaagct cgattcgctt gataatttct aagagttcag ctcaaataacl860 
atctgccatt ctgagtgctg aacagttgag gaagtaatca cgLaccac? St?cacaca"2S 
lltTt^Tt ctagaattca gagttgtgtc ttggtaagcc tJgtaaatgc tgatgaggg^JIsS 
aaagtgatct ccttcgggat gtaaaaatgt cttccaacaa gtcaaggcag cctcttcaac2040 

^"tcS?: TaTtcllllt ir^^'^'' agctgttacc Lggcc^cgal t^gttagSczSJS 

ttcatctaca cagtcaaatt cacaggacgc taagatagac ttcgagagtt gtgaatcaaa2160 

aggaaactct gacatgatga ttccaaattc- agaaaga£tt ccatcat?at ccaSac?ac22fS 

cagataatct aagtcttcca atgcfitgcat baaactttct ogtgctogte- t«?c!3?!?f eS' 

gtcacagtgg cctaggcccg caatgtctat cctcttcata aaaagcacca tgcttgt?:^^^? 

gttggcttcc tgcatttctg ctggcttcag tggcgtcatg tctt?ggagg cfaatf^t^LJS 

agtgtacagg cagaaaaatt ttcctgaaga agatgagcca agaatSgc? tgcgtatctc2J62 

cacct??St lll^lllll ^"^"^^^^ gagcgagttt gctctta?tc tcg^gttgta252 
cacctttctt ctttccacac ccacatcgat aacaaatctg actgagttgc tccagatcaa2580 
gagctagtag ttaacaccac tcttctttga taaacttggc atcttttttc2640 



aaactctcca 



tgtttcatcg agiggcttga acaat^^aca^ ;;;;tctt?t ^Zlllllll gaacaaccac27oS 
aSt^tta" t?acf ttaggttaga tccttgatag ILgtttca? Ig:ct?tc?:2 2o 
aatatcttgt tcacaggcca gaaagactac aatgtcacct ttctcacccg agtggtgaat2820 
ttcaaagata aggcgtaaaa tagactcaaa agaatccttt tgagcctcac taaqgtacac2880 
gagtttgct' ^'^"'"^^^ ttttcacttc tatgacaggc a?g?ttccat a::Sg::?t2l!2 



2949 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 49: 

(i) SEQUEN2 CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 665 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembiierung und Editierung 
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hergestellte partielle cDNA 
(iil) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 49: 



r-lTnrr. ^ tccggtcgca gactgtcctc cgagacgctt cctgtccggt gagcgtcgac 60 
cgactgaaac ggcggcccat aatacattgc gatggcgggt aggcgtgtgg gggcggagcc 120 
lllttT^^ gtagagcgga ggtggtggcg gcggaggctt tggclgct^g ggac?gagtg IBO 
ITtlllltl^ catgattctt cagaggctct tcaggttctc ctctgtcat? cggtcagccg 240 
ItlnillT "^^^^gagg aacattggtg ttacagcagt ggcatttaat aaggaacttg 300 
atcctataca gaaactcttt gtggacaaga ttagagaata caaatctaag cgacagaca? 360 
ctggaggacc tgttgatgct agttcagagt atcagcaaga gctggagagg gagcttttta 420 
agctcaagca aatgtttggt aatgcagaca tgaatacatt tcccacct?? Latttgaag 480 
atcccaaatt tgaagtcatc gaaaaacccc aggcctgaag aaataaagta aaattaatct 540 
llllllllf cacggattag ttgtacaact agttagaagt ttcagaataa acatgcattt 600 
aaaaa ^^^^S^^^" ttaattctga gtccaaataa attatttggt gatgitgaaa 660 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:50 : 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 904 Basenpaare 

(B) TYP:Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 
hergestellte partielle cDNA "-"wung 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
ii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:50 : 

tcaccaccga gtgatgtgct gaggcctcct gcagtgaatg ctccttccat tcctatactc 60 
aggcagtgcc attcagcaca ggagagctct ttttgcctt? ggctttcaat tccalaaca? 120 
gatttaattt ctaactaaat tagtatggca ctagttatga Igtatctgct taaaaccctt llo 
T.lltTc:ll ^"^^^^^^^ ttaaaaactc taattcca?g t?ttcSccc aS^g^c^L 240 
aa^c^^^^f caccctgctt atcaatattc agtttgatga gcactattaa ctaaaatatg 300 
aaacttaaaa acaaaagcaa gttgtcctta aaagttcttt ttttaagtaa attgttgaca 360 
tactgcaaat tttctatgca aacttgcctc ctgctgttat ctgtgaagct caggaaltcc 42^ 
lltlTrTr gggacagtaa actgtgtgtt tacagccaaa agSatgcct tso 

catagttctt aacctcaact tttgtagaag tatttttttc tctgtaatat ttttat?aac 540 
^^^^^J^^^' ctgaactcct .aataagtga aatLcagta gatta.ta??a 

agttttcagc tatagcaaaa ggtagttatg tatgccagac ctaatatgag «5ccaccaa 720 
cacccctaga actttcagcc atggtgtctt cagaattgta gcgcatt?c? gaatSaggc 78^ 
aaatcctcct tttacccgtt gaatgttttg aatgccttga ?tctaccagc gccca^aaat ITo 
gatctctagg aagggctgtt aggtaccaat tctgtttttt caactttgga aggt^a^^^c loo 

904 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 51: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1239 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKpLTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editiemng 
hergestellte partlelle cDNA >=uiuorung 

(iil) HYPOTHETISCH: NEIN 



(HI) ANTI-SENSE: NEIN 

(VI) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 51: 



cgaaggcagg cgcaaggagc aagcgcagat 

gccttcgagg tgccttaggc cgcttgcctt 

cagtctcagg ggattcagca gctgctgcag 

gaggcccgca aaagaaagaa ccggaggctg 

attgaacagt accgcctgca gagggagaaa 



tgtgggcggc tgtgtcagct gacccaaggg 60 
gctctcagaa tcgctgccgc catggctagt 120 
gccgagaagc gggcagccga gaaggtgtcc 180 
aagcaggcca aagaagaagc tcaggctgaa 240 
gaattcaagg ccaaggaagc tgcggcattg 300 
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c?ccagaca? lllllllTrt ""^^^^^^ gagaaggaga cccaggagaa gatgaccatc 360 

tnrnlr.^t acttccggca gaacagggat gaagtcttgg acaacctctt ggcttttqtc 420 

tgtgacattc ggccagaaat ccatgaaaac taccgcataa atggatagaa gagaqaaaca 480 

cctgtgctgt ggagtggcat tttagatgcc ctcacgaata tgaagctLg ?a?agct?ta III 

gttacattct tatgatatgg cattaaatta tttccatata t?atataata ggtcScca 600 

catc^t??ta lllllllltl ^^J^""" tgtacagact tagaaattat Sa^agatt? SSO 

catcttttta cctcatattt cttaggaatt taatggttat atgttgtctt tttttcctat 720 

llllllltt': tgtatatcag tgttgacttt tt«t?ctta gatctag«t 78^ 

"ccS'^c t^cttaaao ^^^^^^^^ tgaagaaagg aagggattaa ataatt?"t ITo 

InttltlT^ tttcttgaag gtcaggggct ttatctatga aaaagtagta aatagttctt 900 

tgtaacctgt gtgaagcagc agccagcctt aaagtagtcc attc?tgcta atggatagaa 960 

cagtgaatac tagtggaatt gtttgggctg cttttagttt ctcttaatca aaa?tac?aalol2 

iTalllr^l '^c-?a^^ • • lll^-^^'^^^ ttacttggtg tatcgataat :::tt:aa:g 08^ 

taaagact..... .;;t,co.t.g9'^aa.,tttaacccca.,tatttttttt-^' i^^^^^^ ,. 

cagtggctct tcatt:v:>^^;:^. .^=,tgcgaaa tgcatcttga fecagat^t^ ctgcaaScSSj 
tcacttagga cattagcaca caaatagcac acatatctt ctgcagaactl200 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:52 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 966 Basenpaare 

(B) TYP:Nuklelnsaure 

(C) STrang:elnzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

^^^s du.* A,,en,bller.ng ond EdKlening 



hergestellte partielle cDNA 

(IIOHS'POTHETISCH.NEJ^' 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vll) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 52: 



gccctgagga ccctagtcca acatggcggc gcccagcgga gggtggaacg gcqtcaacac 60 
c«aS?^ gccgcgctgc tcctaggggc cgtggcg??g aggc^ggcgg aggcgg?g?c 120 
taa?qtqqac ^^'^"^^^^^ ttgacgtgcg gcccggcggc gtcgtgca?? cc?tc?ccca ISO 
Itttlltl^ ccgggggaca aatatacgtg tatgttcact tacgcctctc aaggagggac 240 
ca?c?aaaaa ^^^"^^^^^ Qtctggggac cagcgaagac caccagcact tcIL?g?ac 300 
Itl^lt^^^ ccccagggga agtcctatct gtacttcaca cagttcaagg cagaggtgcg 360 
ItlttT^Tr^ attgagtacg ccatggccta ctctaaagcc gcatttgaal gggaaag?ga 420 
Jarttr ^ aaaactgagg aatttgaagt gaccaaaaca gcagtggctc Icaggc^cgg 480 
ggcattcaaa gctgagctgt ccaagctggt gattgtggcc aaggcatcgc gcac^gagc? 540 
gtgaccagca gccctgttgc gggtggcacc ttctcatctc cggtgaagct gaaggggcct 600 
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lllnrtnlll ^^^^ccagca catcactggt tttctaggag ggactcttaa gttttctacc 660 
IttlTnit^ ttgccttgtc cggaggggct tgcagggtgg ctgaagccct ggggcagaga 720 
acagagggtc cagggccctc ctggctccca acagcttctc agttcccact ?Ic?gc?gag 780 
rJ^JJ^^r^ ctcaggatcg cagatccggg ggcacaaaga gggtggggaa caagtggggg 840 
ctatttttgg ggaaaaaaac ccatggttcc cctaact.ttg agccggggag tgctttaatt 900 
gggcttgaaa cctttttttc cggtttttcc ccagggggcc g?cc????aa a?taaac"g 96^ 

966 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 53: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 556 Basenpaare 

(B) TYP: rslukleinsaure 

• " ((&)' 3Trii-^.''d^izdi - • -•• ' ••. -•• •••• ' *"'» 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editleruna 
nergestellte partieile cDNA 

(iil) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:53 : 

llnmi^""^ gcggcggttc gcgtttctcg tgtccgcttg actgacagct gcgcggcggg 60 
llttltnl^': 5°9^9^5gga ggcggcggcg cagagcttgg ggcttccttg gtcgcaccca 120 
ccacctgcct gcccactggt cagccttcag ggaccctgag caccgcccgg tctctttcct 180 
^^5^^*=^^^^ gcgctgcggc atggcgcgcg cctgcctcca ggccgtcaag 240 
aacatctaS ^S^''"''^^ cctgctcttc tggctgggag gctgtggcgt gctgggtgtc 300 
ggcatctggc tggccgccac acaggggagc ttcgccacgc tgtcctcttc cttcccgtcc 360 
ctgtcggctg ccaacctgct catcatcacc ggcgcctttg tcatggccat cggcttcgtg 420 
ggctgcctgg gtgccatcaa ggagaacaag tgcctcctgc tcac«tctt ccggtgSgc ASO 
gcccagc^Ig ITcllT'" ^"^"^"^'^ ttcgcctaca cggacaagat tgacaggtat 540 

556 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:54 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1349 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: aus einzeinen ESTs 
hergesteilte partielie cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

M^^^P??S;nSK;Ht^RKUNFT: ^ 
(A) BIBLiOTHitK: cDNA library 



Assembllerung und Editlerung 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:54 : 

lllllllf^ aggagaaagg gggggcttgg cggccggagg aggagtaggt gcgggtgaag 60 
lltlT '^'^^^^^ccgc gaactgcacc atggaggtgt cctgtggcca ggcggaaagc 120 
agtgagaagc ccaacgctga ggacatgaca tccaaagatt actactttga ctcctacaca 180 
llTallllll T"""^^^^' gatgctgaag gacgaggtgc gcaccctcL ttaccgcaac 2 2 
Tatlllllr. f f^^'^^^^^ cctcttcaag gacaaggtgg tgctggacgt cggctcgggc 300 
latrlr. J^^g^^^Stt tgctgccaag gccggggccc gcaaggtcat cgggat^gK 360 
g?gacca?ca t™f tgcggtgaag atcgtcaaag ccaacaagtt aglccacgtg 420 
gtgaccatca tcaaggggaa ggtggaggag gtggagctcc cagtggagaa ggtggacatc 480 
atcatcagcg agtggatggg ctactgcctc ttctacgagt ccltgctcaa Sccg?gSc ITo 
ta^a?r^^^ acaagtggct ggcgcccgat ggcctcatct tccclgaccg ggccacgctg 600 
tatgtgacgg ccatcgagga ccggcagtac aaagactaca agatccactg qtgggagaac . 660 
gtgtauggclr. tcgacatgtc ttgcatcaaa gatgtqg^ca ttaaggaucc ccSataoat liL' 
gtcgtggacc ccaaacagct ggtcaccaac gcctgcltca taaaggaggt ggacS??at ito" 
accgtcaagg tggaagacct gaccttcacc tccccgttct gcctgLIgt gaagSgaa^ ITo 
accaac?t« ^''""'^'^ ggcctacttc aacatcgagt tcacacgc?g ?cacalgag5 III 
accggcttct ccaccagccc cgagtccccg tacacgcact ggaagcagac ggcgttctac 960 
TclltllT acctgaccgt gaagacgggc gaggagatct tcggcaccat cggcatgcgglolS 
cccaacgcca agaacaaccg ggacctggac ttcaccatcg acctggactt caaggg?cagl080 
ctgtgcgagc tgtcctgctc caccgactac cggatgcgct gaggcccggc tctcccgcSuSo 
cllllllltt "'^^^^^^^ gcgttcctag gcggtttcgg ggc?cccc?t tcctct?ccti2J2 

actgtgt?tt llllllllll ^^5??^" ^^^^^^^^^^ gatggggagg gcacatcgtgl260 
rllnlll tcataactta tgtttttata tggttgcatt tacgccaata aaccctcagcl320 
tggggaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaagga I349 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 55: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK:. 

(A) LANGE: 2021 Basenpaare ^' 

(B) TYP:Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzeinen ESTs durch Assembliemng und Editiemnq 

hergesteilte partieile cDNA ^ 
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(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



ctctgtctca aaagagaaaa aaaaagaaaa 
tcattcacac ccacgccctt gcccaaggct 
ctggatggga agagaagtaa gtctaccccg 
agtgattctg tgcattgaaa ccaagacacc 
ccaaaccaaa ggctggggtt ctcatctcca 
ttgcattccc cagactggac tactgtggcg 
ctgggtatga acgggtgcag ccctcttctc 
gtagtggcat ttccttctca gggagcttca 
gcagaatacc aacgcagggg gatggctgta 
ttttttgaga gtgaatgggg gagggtggga 
gggggagggg aaggatgtgg tttgcagagc 
gagcttcgtg tgttcccacc ctcagtgagg 
gtgttcccac cctcagtgag gaggtgtgag 
tggggtcaca actggtgcat gccagcgcca 
cagctcctcc catcacagat gacagctcca 
gacaagccct caggactgtg gcctcctggc 
ccaciatggct ggctggctgV ctgtc'cctgt 
ctgtgcccgg ggtgggaggg tgtctatgtg 
atcctctcca tggacaatga cactttaagg 
ggtattttcc ccctcaggct cctgggtctg 
ctgatgaggg gacccctgcc tgtttccccc 
gactcttagg aagggtctag agaaatgaga 
agggtaacct ccacgcttct ctctcccaaa 
aggctccccc tgccagcttc taggatcttc 
gcagcttgca cccagttctc ctttatctca 
ggattgaggt aacttcaact gggaattcca 
cccaccatgt ccatcaggat tgagagtgtg 
ctgaaaagtt gggaactgag gggtgccttc 
cttgggactt gggtggtggg actggagacc 
atcccaacct gtttccatgt agcagaccct 
ttgcaaaccc aggggctcct ttttcattct 
gcgatgcccc cctgccacct ccaagcctgg 
gtataacgga tgttatttgt acgaagggca 
aagaatgttt tgcaaaaaaa aaaaaaaaaa 



gtaaccttca gagattctta gaagagttgc 60 
ggcccactta gagcgaaact taacttttgt 120 
aggttgccat gttgaagagt gagaggtcca 180 
ccacccagaa cacttcttcc ctccctcagc 240 
agtggctgtt ctccaacttt cccaagccgc 300 
gttaggttag atttgaagac ggggcccagg 360 
ctcttccccc ccacatctct catgagagag 420 
atgggaaagg tctcgaaagc ttcaggagga 480 
acgatctcac cgtctcctaa cctcagtccc 540 
agggacccag atttgtagat ctctttgtct 600 
ggaagcagag tttggaaacg catgagagca 660 
aggtgtgagt gggtgagcat gtggagttgg 720 
tgggggtgca tatagaggca gtgcctgctg 780 
aagggacctg tctttagggg tcatttcagc 840 
agcctagaag gggctcagtg acagggccag 900 
ccttggttcc cctgcQccac. .aac:3.tf?gtct .§^C 
gtgtgtgtya cacacggtgt gagtgcagggiolb^ 
gcactgactg tcttagctca gagctggtggl080 
attgtcttgg tttgtttttc ctatttgtggll40 
ctgctgcctc aaggtgtcct gaccttgaggl200 
atactgagtt ctagggaggt gctcaccccal260 
ggagcccaag ccaggggcca gctccgagaal320 
ttggaaatga agacaggttt tcaaaggcacl380 
cttggtgtgc aatgggccag ttaggggtagl440 
acttattttc ctggggagag gtgcctagaglSOO 
aggaaggtgg gcaagtagcc ttggctctctl560 
tctagctccc gaccactttg tcttgacctal620 
attccccttt gttcactttc tccagctcaal680 
tcacccctgc tcccgtcccg ccccctttctl740 
tcctagggag cagggagggg aagccacagal800 
ttctaaaacc ttgatatcct cagcccaaagl860 
aattgtgcat aacccggatc ttgtatctttl920 
gttcgtaaac agcacttgtt cttttaataal980 
tccgaaaaaa a oQ^i 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:56 : 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 900 Basenpaare 
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(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKQLTYP: bus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partlelle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
(AVpRGANISMUS: MljiNRCH 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:56 : 

gcgaccgcct ctactggaag tttgaccctg tgaaggtgaa ggctctggaa ggcttccccc 60 
gtctcgtggg tcctgacttc tttggctgtg cgagcctgcc aacactttcc tctgaccatg 120 
gcttggatgc cctcaggggt gctgacccct gccaggccac gaatatcagg ctagagaccc 180 
atggccatct ttgtggctgt gggcaccagg catgggactg agcccatgtc tcctcagggg 240 
gatggggtgg ggtacaacca ccatgacaac tgccgggagg gccacgcagg tcgtggtcac 300 
ctgccagcga ctgtctcaga ctgggcaggg aggctttggc atgacttaag aggaagggca 360 
gtcttgggcc cgctatgcag gtcctggcaa acctggctgc cctgtctcca tccctgtccc 420 
tcagggtagc accatggcag gactggggga actggagtgt ccttgctgta tccctgttgt 480 
gaggttc.ctt cceggggctg gcactgaayc aagcrc. tgr-t.j gggrcocitQ gccKt-sgcr S^^.- 
ctggctgagc aactgggctg tagggcaggg ccacttcctg aggtcaggtc ttggtaggtg 600* 
cctgcatctg tctgccttct ggctgacaat cctggaaatc tgttctccag aatccaggcc 660 
aaaaagttca cagtcaaatg gggaggggta ttcttcatgc aggagacccc aggccctgga 720 
ggctgcaaca tacctcaatc ctgtcccagg ccggatcctc ctgaagccct tttcgcagca 780 
ctgctatcct ccaaagccat tgtaaatgtg tgtacagtgt gtataaacct tcttcttctt 840 
tttttttttt aaactgagga ttgtcattaa acacagttgt tttctaaaaa aaaaaaaaaa 900 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 57: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LAngE: 1212 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(«) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und 
hergestellte partlelle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:57 : 

ggcggggcct gcgggcggac cgcggccgaa gccgcacggg agacgacgag gaggagccgg 60 
aagatgcgga cgaggcggga gttccccgtg atctccgtgg tggggtacac caactgcgga 120 
aagaccacgc tgatcaagqc actgacr-crgc gatqccacca tccaaccaca aqacrag'-i-'x, ifln 
tucgccaugc- cggacgtcac ggcccacgcg- gWoiAy.:. ,•: . cctcacgcat gaccgtcctg 240 
tacgtggaca ccatcggctt cctctcccag ctgcc>,cacg gcctcatcga gtccttctcc 300 
gccaccctgg aagacgtggc ccactcggat ctcatcttgc acgtgaggga cgtcagccac 360 
cccgaggcgg agtccagaaa tgcagcgttc tgtccacgct gcgtggcctg cagctgcccg 420 
ccccgctcct ggactccatg gtggaggttc acaacaaggt ggacctcgtg cccgggtaca 480 
gccccacgga accgaacgtc gtgcccgtgt ctgccctgcg gggccacggg ctccaggagc 540 
tgaaagctga gctcgatgcg gcggttttga aggcgacggg gagacagatc ctcactctcc 600 
gtgtgaggct cgcaggggcg cagtcagctg gctgtataag gaggccacag ttcaggaggt 660 
ggacgtgatc cctgaggacg gggcggccga cgtgagggtc atcatcagca actcagccta 720 
cggcaaattc cggaagctct ttccaggatg aacggacgcc cacagaggcc tgcggggtgg 780 
gggcatcgct gcctggggag ctgaggcgtt accgctgtgt tgggggcagc ttggtgtcag 840 
gtgcagcagg gtcctccttg tctggttctg cacccgtctc gctcccagcc atttgctggg 900 
atgaccgtgc aggccggtga cacggccgca cctgccccaa agcgggccgc ccgagcgtcc 960 
actccaagcc tgagcatcca cacaattcca gtgggccctc ggtgcctgct gtgaactgctl020 
ttccctcgga atgtttccgt aacaggacat taaacctttg attttacttc agtgaaaaaal080 
aaatccagtt cctcctgcac ctgccgtgag ccgtggcctg gtggcaccga cggcccctccll40 
gcccggctgt ctgtgttcac agatggtctc ggtttcccat ggtggtgtcg gggaaatgacl200 
gaiaaaatcag gt ... . ••■!.■»•!- 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 58: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 494 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und 

hergestelHe partielle cDNA 

(III) HYPOTHETISCH: NEiN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(XI) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:58 : 



ctccctaggt acaaatagcc ctgggctctg 
aatcactcat tgtttgtgaa agctgagctc 
gtgtgtctcc tgctggtcac gctggccctc 
ccagctcttg tttctgagct gttagacttc 
agtcttgcca aatttgatgc ccctccggaa 
tgcacggatc agatgtccct tcagaaacga 
ttgae^gaaat . gtagtgtgtg acatgtaaaa 
>y^•;^acb2??V■.^'.•..•v^^^^^ 'C.agaaV9i.aa' 
ttgctctcca Vgtc ' 



cagctccaca ggctcctggg gtggagtcca 60 
acagcaaaac aagccaccat gaagctgtcg 120 
tgctgctacc aggccaatgc cgagttctgc 180 
ttcttcatta gtgaacctct gttcaagtta 240 
gctgttgcag ccaagttagg agtgaagaga 300 
agcctcattg cggaagtcct ggtgaaaata 360 
actttcatcc tggtttccac tgtctttcaa 4^0 
ctgigCCIIca'ac gtct'tgcttt ' e.ataa. i . j : . 

".-434 



(2) INFORMATION OSER SEQ ID NO: 59: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 729 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliemng und 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NeIn 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT; 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:59 : 

tttttttcct tgggaagcag gagtttattt ttatcctttt gtaagtatta actcggtaat 60 

cacaacaaac acggagcaat ctcaatgctg tttatccgga ggacagtctg cggggtcgtg 120 

acgattcttt tcttcttgaa gtttttcctt ttcctgaatc tcataatgat tcttggccat 180 

gattctgtct tttcaatgac tgtggcttct actcgaacaa gatcctttcc gaggagtggc 240 

ttgccaagca gcgtgaagtt gtctgcccca accagcagga ccttctccag tcgaattctc 300 

tctccacacg caaggtctag ttcatttcca attaagatca ggtcttcaga ggtcaccttc 360 

cactggcggc tggcaaagtg caccacggca aagagcctgc catactgccc cgtgacgatc 420 

atctcattca ccttcttcac gacctctgca tggtgtctgg tctcctcaac tgggtctggc 480 

agaacaactt ctggccaagg tggtgaactc agggatgttt taggaacata tcctggtaga 540 

tatgaagtgc tctgtgaatt gaaccttcga gaagcagacc aaagggaggc tgctccgggc 600 

cccgaaggtc tcaggatgct gtggctgcac gcggacgcca gccgccctaa ggtgaccgtc 660 
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agggaagatg ctgccatggc cgccgccatc ttcccgcagc ctcggccgga aacggaaacg 720 
acgcgaacc ^29 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID N0:61 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1315 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

'(D)[tOPOL6GIE: linear ^ - - 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und 

hergestellte partielie cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID N0:61 : 

cagaggctct tttttaaatc ttggggaaat catacccact gaggaataga ggccagggca 60 
gatcaggcct gcgtggattg tgggtcagct agggaagcag aaggaggaag acgctggaat 120 
cattgtcagg actgagaata tggtgtgagt tgcttttgag ggtggccatg tgagcacctt 180 
ggccagatta atctctttcc cccctccatg atggtggcag gggcaggagc tgacttcgtg 240 
atgctgggtg gcatgctggc tgggcacagt gagtcaggtg gtgagctcat cgagagggat 300 
ggcaagaagt acaagctctt ctatggaatg agttctgaaa tggccatgaa gaagtatgct 360 
gggggcgtgg ctgagtacag gtatgtgtgg aggcccagga gcttagtaat agtatggagg 420 
cagaactcat ggctgctgag agggggatgg tacagttctc agagaagcat ggtgaaccgg 480 
ggctcaatgc tagggtctgt ggaaaagtcc ctgggcttaa ggaatccaga aggagaagat 540 
aataaagttt ttcctacttt aagagcctca gagggaaaga cagtggaagt tccttttaaa 600 
ggagatgtgg aacataccat ccgagacatc ctaggaggga tccgctctac gtgtacctat 660 
gtgggagcag ctaagctcaa agagttgagc aggagaacta ccttcatccg agtcacccag 720 
caggtgaatc caatcttcag tgaggcgtgc tagacctgag cagttctacc ctcccaaggc 780 
accagtactc taccatgggg catcccaagt ggggtcctca cccatcccag ctactgcagc 840 
tctgtattac tttgtcattt cctgttgtct cactcctgag ggctcctgca gtaactctgt 900 
acttctctat ctgcacacac aaaatgccca aggcactcac tggggaggaa gcaaggaagc 960 
aaacagtctg agaaaatgat gcaagaaaat caaatgggaa tctggggacc caacacaacal020 
tcctgaagat tattaaaagg aaaagatgct gattggtaca taaatctttt acatggccttlOSO 
ggtctagagg aggcaggctt ttagaatcat gttttgttaa tccgcttcac taaattggacll40 
cttcacatat ctaaaaagct ctgaagtgtt tgtatatttg aaatacctca ataaagagagl200 
agctcattga ctgtaaaaaa aaaaaaaaaa aattctgtac aaggctagca tctgggtgctl260 
gctgcagagt gggtggtggt agggtcagca ctgacccagt ggggtcaaga acaat 1315 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 62: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2011 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und 

h9i[gestellte oartielle cDN^ 

(Hi) HYPOTHETiSCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vll) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:62 : 

tagaatattc atgtgagttc attcctccct gctgagattg ttcagctcct ccttccctgc 60 

t^lpaccg^ct ggacttgaac actaagtctt eaatagct^a yattctccat cttaatctac 12*0' 

ttggaggcaa gagcagattg gttgtttcat tatggatgga ggggatgatg gtaaccttat 180 

tatcaaaaag aggtttgtgt ctgaggcaga actagatgaa cggcgcaaaa ggaggcaaga 240 

agaatgggag aaagttcgaa aacctgaaga tccagaagaa tgtccagagg aggtttatga 300 

ccctcgatct ctatatgaaa ggctacagga acagaaggac aggaagcagc aggagtacga 360 

ggaacagttc aaattcaaaa acatggtaag aggcttagat gaagatgaga ccaacttcct 420 

tgatgaggtt tctcgacagc aggaactaat agaaaagcaa cgaagagaag aagaactgaa 480 

agaactgaag gaatacagaa ataacctcaa gaaggttgga atttctcaag agaacaagaa 540 

ggaagtggaa aagaaactga ctgtgaagcc tatagaaacc aagaacaagt tctcccaggc 600 

gaagtgttgg caggagctgt gaagcataag agctcagaga gtggcaacag tgtgaaaaga 660 

ctgaaaccgg accctgagcc agatgacaag aatcaagagc cctcatcctg caagtctctc 720 

ggaaacacct ccctgagtgg cccctccatc cactgcccct ctgctgcagt atgtatcggc 780 

atcctcccag gcctgggtgc ctactctggg agcagcgact ccgagtccag ctcagacagc 840 

gaaggcacca tcaatgccac cggaaagatt gtctcctcca tcttccgaac caacaccttc 900 

ctcgaggccc cctagtttct ccgtccctac acagggagct cctccccaag ggtagatcgg 960 

accgttcatg ctgcctatag gcattatgtc cctcaaaaaa aaactccttt gcctgcatccl020 

tgtgtacaac atgacatttt taaccaatcc aatctaaaaa tgtgccagaa tccacctgtglOSO 

gcccgaatcg tgtttggttc ctctt'tctac tccactgcag atgaccaaac ctgtcccgctll40 

gccactttcc tcactgatat tgggaggagg gcaaggccca gccgaagttc cactaaaaatl200 

gccccaggag aataggcacc ggctggcttg ccaaagggtt tgggttttat tgctttctgtl260 

tttttctttt cccgacagca caaagaagta agggcagtta ttggacaggt gttatttaaal320 

cattctattg taaatgaatg tgttgtttgg ttctactgca ttgtggagca tgcgggggaal380 

gagaactgac ccaggtaatg aaatggagcc cttccctgga actaaccagt ccttgatgttl440 

gtgtgactaa gtaaagatga taaaccccat ctgctggggg tgtcacttca cactcggcatlSOO 

gcattgtgaa agctttccat acccttggcc attccctctc tcctctctct ccaaccccatl560 
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ttatgcagga agggactgct aacaagaacg crtccatctc aaaccttttc tctgcctgggl620 
aaattatttt atgtttgttt ttgaaataaa ggatttagtt taagattcta aattttagagl680 
aaacaaacgt aggccttgtt tactaatagc cagacatcag aactgcaggt aggtatgttal740 
atgagatgac ttatttctgg cagctcctgg aatcctaata ttgtaaatga gtgggacacalBOO 
cttgcatatt gtgaccattc tattgaggcc cttctctgtt taatgcatat tatacttgtgl860 
cttttaactg tggaatctat ttctaaccta aaggtgctgc cctagtactt ttcttttgctl920 
gcctctgctg ctctttttcc ttttccaaac agcaaactct gaggccatga gcagccaaaal980 
actagaggta ctgctccacc tcgtctcata a 2011 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO:63 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(B) TYP: Nuklelhsaure ^ . . / 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllemng und Editlemng 

hergestellte partlelle cDNA 

(hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

Mi) 50NSTIGE HERKUNFT: 
* (A) BIBLigrHEK:cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:63 : 



aggggggata gaagggacag gggatcgaga 
acgagatcgt gactatgata aggaaagagg 
cagagaagta ggggagaggt agaagagaag 
cacagagatg acaaaagaga ttccaagaaa 
gaaaggaaac acagaagtag gagtcgaagt 
agcaaagaga aatcaagtaa acataaaaat 
cgaagtggca gtcaaggaag aactgacagt 
cccagcaaag aaaaatctag aaagcgtagt 
cacagtgata gtaaggacca gtcagacaaa 
caagagagcc aagaaaaaca gcataaaaac 
aaagtggatc acattgaatc ctataaatga 
ttgtgcagta gttcgcactc ctcaagctct 
cgtgtaggga agtgcctttg taattccatt 
agtttgatac atgatgcaca gattgttctt 
agtctgtaca tatgtcctga aaatgtttta 
aatttgtata aggcaataaa ctgccactaa 
ggtttgtgta ctgaagttag catggctgtg 
gaatggatct tggatgtcta ttataggaga 
cattgtagga ttaacattct tgtctactgt 



aagagagaaa gaaaatgaga gaggtagaag 60 
aaatgaacga gaaaagaaag gtccaaggaa 120 
aaacataaag aagacaaaga tgataggcgg 180 
gagaaaaaac acagtagaag cagaagcaga 240 
agaaatgcag ggaaacgaag tagaagtaga 300 
gaaagtaaag aaaaatcaaa taaacgaagt 360 
gttgaaaaat caaaaaaacg ggaacatagt 420 
agaagcaaag aacgttccca caaacgagat 480 
catgatcgtc gaaggagcca aagtatagaa 540 
aaagatgaga ctgtgtgaaa atattttgta 600 
ttaaatctgc ttttttcccc cacgttgaga 660 
ccctgtaggc tgcattttca tttcctcttt 720 
tattgcattg gtgttttcac ccaattgtta 780 
gcatttttat tgtttgtttt tgaaatgtac 840 
attcctttgg catggttgcc atgttggtta 900 
tetatttttg ttttgtaggt gtgggattat 960 
cttttcgtaa tagaatgcta aagactt:tgal020 
agtatgtgct gccaatgtac aagaaggcagl080 
atattatctt ggaaggctct tgttaatatgll40 
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ttacacttaa tattctccac agttaccttt agagagaatt tatgagaagt tagtttctgal200 
tgcagaggtt tttaggctgt gatttcatca aaagtccttt tagcattcta cctcaaagggl260 
acacttagta tgcctaaaat ttattcactt agttttcctt ttttatttga aaaaatacatl320 
gacatgtaat ctttttttct tgaattcttt ctcagatttt aaagtactat attaaagaaal380 
aaaattaatg tctaaagcct agcattcttg cagaacccta tactaacatg taatggggagl440 
agggtggggc agatgagtag agaaacagat tcaagcctca agcttccaaa gcatttttatlSOO 
aaatggaaaa tccttaaatt atgaaacagc ttgatatagt gtcctttttt taaaattcagl560 
aacttttttt attgataatg gagattgctg tttgagtttt taaacttaat ctagaacagal620 
ggagtattaa aagtaatgct gtgctgcatt atttaagact atcagcaaat tatttgatagl680 
attgttctta caacttgtat tctgattaca gaaccatcat gagtgtggaa taaatactggl740 
attaaatcct ttatcctggg tcttggcttt tcccccattt gttaaatttt tttagcatatlSOO 
ttatattgtg gaaattgatg aaacgtcagt agagtcacac tttgtgtaca gggatgtcttl860 
agtgcccaga tgacaagtga attttggaga aatgcataga ctgggattgg gcatgtggtal920 
f tcaata^tc tttattagaa tacttgataa tg.ncaat-+:.cc. ctt'^r^^^■.J^i'. ^2;"-^"J'va.i■.^;''1 
tc,tgtcc ge-'tactttg ttccatgtc • ^ ' * . 7-- ' . 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:64 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2269 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANri-SENSE:NIEIN 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEC 

gcctggccct tgcagagaag gccagctggt 

gcaggttctg gactggatca gctaccaagt 

tgacttctca cgatgtgaca tggatggcgc 

gcgtctggtc tttgggcctc tgggggacca 

cagctcttct gatgagctca gttggatcat 

ccaggaggcc ctagacccag ggccctttga 

ggacgacggt cagcaagcca gcccctacca 

ccctggcagc tctgacgtct ccaccgcagg 

gactccggtg gaagtgacgt ggacctggat 

ggttttcgtg actgcaagaa gggggatccc 

cgaaagctga gcaaagagta ctgggactgt 



! ID NO:64 : 

tgggggaaca gccccagttc tggtcgaaga 60 

ggagaagaac aagtacgacg caagcgccat 120 

caccctctgc aattgtgccc ttgaggagct 180 

actccatgcc cagctgcgag acctcacttc 240 

tgagctgctg gagaaggatg gcatggcctt 300 

ccagggcagc ccctttgccc aggagctgct 360 

ccccggcagc tgtggcgcag gagccccctc 420 

actggtgctt ctcggagctc ccactcctca 480 

cccactgatg gcaagctctt ccccagcgat 540 

aagcacggga agcggaaacg aggccggccc 600 

ctcgagggca agaagagcaa gcacgcgccc 660 
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agaggcaccc acctgtggga gttcatccgg gacatcctca tccacccgga gctcaacgag 720 
ggcctcatga agtgggagaa tcggcatgaa ggcgtcttca agttcctgcg ctccgaggct 780 
gtggcccaac tatggggcca aaagaaaaag aacagcaaca tgacctacga gaagctgagc 840 
cgggccatga ggtactacta caaacgggag atcctggaac gggtggatgg ccggcgactc 900 
gtctacaagt ttggcaaaaa ctcaagcggc tggaaggagg aagaggttct ccagagtcgg 960 
aactgagggt tggaactata cccgggacca aactcacgga ccactcgagg cctgcaaaccl020 
ttcctgggag gacaggcagg ccagatggcc cctccactgg ggaatgctcc cagctgtgctl080 
gtggagagaa gctgatgttt tggtgtattg tcagccatcg tcctgggact cggagactatll40 
ggcctcgcct ccccaccctc ctcttggaat tacaagccct ggggtttgaa gctgactttal200 
tagctgcaag tgtatctcct tttatctggt gcctcctcaa acccagtctc agacactaaal260 
tgcagacaac accttcctcc tgcagacacc tggactgagc caaggaggcc tggggaggccl320 
ctaggggagc accgtgatgg agaggacaga gcaggggctc cagcaccttc tttctggactl380 
ggcgttcacc tccctgctca gtgcttgggc tccacgggca ggggtcagag cactccctaal440 
tttatgtgct atataaatat atcaqat.qt.^ cata'Triqatc t!*t.tttttc^tn. sss.^i\.cp<l^.'t'^ri^.?.(!if'-, < 
cctccccact cctctcccac agagtgctgg actcji" ; :-c.ij jccctccagt gggctgatgcl560 ^ 
tgggaccctt aggatggggc tcccagctcc tttctcctgt gaatggaggc agagacctccl620 
aataaagtgc cttctgggct ttttctaacc tttgtcttag ctacctgtgt actgaaatttl680 
gggcctttgg atcgaatatg gtcaagaggt tggaggggag gaaaatgaag gtctaccaggl740 
ctgagggtga gggcaaaggc tgacgaagag gggagttaca gatttcctgt agcaggtgtglBOO 
ggcttacaga cacatggact gggctgggag gcgagcaaag gaagcagctg agactgttggl860 
agaacgctta- caagacttca tgcaagcaag gacatgaact cagaacactg aggtcagaagl920 
catcctgctg tcatgacacc gctcgagtga ccttgacctt gaccaagtct gtcctgtttal980 
ggactgattt ttcctattag gctagggttt ggacctgatg ttctcaagat gtctagaatt2040 
gcatggctgg ccttgtggaa tagatggttt tgcattccag ccaagtgtgc tgtaaactgt2100 
atatctgtaa tatgaatccc agcttttgag tctgacaaaa tcagagttag gatcttgtaa2160 
aggtggagat gagtacttgc tgagaaagaa tgggggaagg agttggcatt tgttgaaagt2220 
atagtctttt tctctggggt tttttaattg caacttttac tttagattt 2269 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:65 : 

(i> SEQUENZ CHARAKTERiSTIK:^ , i 

(A) LANGE:1874Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllemng und Editiemna 
hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(HI) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:65 : 
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caaaaaaacc tcttaatatt ctggagtcat cattcccttc gacagcattt tcctctgctt 60 
tgaaagcccc agaaatcagt gttggccatg atgacaacta cagaaaaacc agaggcagct 120 
tctttgccaa gacctttcaa agccatttta ggctgttagg ggcagtggag gtagaatgac 180 
tccttgggta ttagagtttc aaccatgaag tctctaacaa tgtattttct tcacctctgc 240 
tactcaagta gcatttactg tgtctttggt ttgtgctagg cccccgggtg tgaagcacag 300 
accccttcca ggggtttaca gtctatttga gactcctcag ttcttgccac tttttttttt 360 
aatctccacc agtcattttt cagacctttt aactcctcaa ttccaacact gatttcccct 420 
tttgcattct ccctccttcc cttccttgta gccttttgac tttcattgga aattaggatg 480 
taaatctgct caggagacct ggaggagcag aggataatta gcatctcagg ttaagtgtga 540 
gtaatctgag aaacaatgac taattcttgc atattttgta acttccatgt gagggttttc 600 
agcattgata tttgtgcatt ttctaaacag agatgaggtg gtatcttcac gtagaacatt 660 
ggtattcgct tgagaaaaaa agaatagttg aacctatttc tctttcttta caagatgggt 720 
ccaggattcc tcttttctct gccataaatg attaattaaa tagcttttgt gtcttacatt 780 
gtJtagccagc, c^^^ tctgtttatg. ctttnnotnnq. g.qsi.tA?.v,.<;t;g nr\*:rr.rj:zc 340- 

^<^^c^'^M-''^'^^:^3ipa:a:cat:a tccgtatata' tcccctctac tcttacttcc cclrVci-a tV"- ' 900' 
aagaagtatg^ggaaatgaga ggcatttccc ccaccccatt tctctcctca cacacagact 960 
catattactg gtaggaactt gagaacttta tttccaagtt gttcaaacat ttaccaatcal020 
tattaataca atgatgctat ttgcaattcc tgctcctagg ggaggggaga taagaaaccclOSO 
tcactctcta caggtttggg tacaagtggc aacctgcttc catggccgtg tagaagcatgll40 
gtgccctggc ttctctgagg aagctggggt tcatgacaat ggcagatgta aagttattctl200 
tgaagtcaga ttgaggctgg gagacagccg tagtagatgt tctactttgt tctgctgttcl260 
tctagaaaga atatttggtt ttcctgtata ggaatgagat taattccttt ccaggtatttl320 
tataattctg ggaagcaaaa cccatgcctc cccctagcca tttttactgt tatcctatttl380 
agatggccat gaagaggatg ctgtgaaatt cccaacaaac attgatgctg acagtcatgcl440 
agtctgggag tggggaagtg atcttttgtt cccatcctct tcttttagca gtaaaatagclSOO 
tgagggaaaa gggagggaaa aggaagttat gggaatacct gtggtggttg tgatccctagl560 
gtcttgggag ctcttggagg tgtctgtatc agtggatttc ccatcccctg tgggaaattal620 
gtaggctcat ttactgtttt aggtctagcc tatgtggatt ttttcctaac atacctaagcl680 
aaacccagtg tcaggatggt aattcttatt ctttcgttca gttaagtttt tcccttcatcl740 
tgggcactga agggatatgt gaaacaatgt taacattttt ggtagtcttc aaccagggatlBOO 
tgtttctgtt taacttctta taggaaagct tgagtaaaat aaatattgtc tttttgtatglBSO 
tcaaaaaaaa a^aa 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:66 : 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 687 Basenpaare 

(B) TYP:NuWeinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und 
hergestelKe partielle cDNA 

(III) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 



wo 99/47669 



155 



PCTyDE99/00908 



(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:66 : 

gggccaagtg ccccagtcag gagctgccta taaatgccga gcctgcacag ctctggcaaa 60 

cactctgtgg ggctcctcgg ctttgacaga gtgcaagacg atgacttgca aaatgtcgca 120 

gctggaacgc aacatagaga ccatcatcaa caccttccac caatactctg tgaagctggg 180 

gcacccagac accctgaacc agggggaatt caaagagctg gtgcgaaaag atctgcaaaa 240 

ttttctcaag aaggagaata agaatgaaaa ggtcatagaa cacatcatgg aggacctgga 3O0 

cacaaatgca gacaagcagc tgagcttcga ggagttcatc atgctgatgg cgaggctaac 360 

ctgggcctcc cacgagaaga tgcacgaggg tgacgagggc cctggccacc accataagcc 420 

.^agggcaccc cctaa cagtggccaa gatcacagtg gccacggcca 480, 

:.Vg,'Ccai3g-_?^j^?;*f§^'l,-^-c-cl;g'»iwe^^^ • >.-;a 'gg-aygctayg ccaccctgcc 540. 
tctacccaac cagggccccg gggcctgtta tgtc -.asccg "^tcttggctgt ggggctaggg^OO 

gctggggcca aataaagtct cttcctccaa gtcagtgctc tgtgtgcttc ttccaccttt 660 

ctgcaagcct gcctttccag gggtgtg go 7 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 67: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1528 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und 
hergestellte partielle cDNA 

(III) HYPpTHtnsCH: NBN 
(lil) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:67 : 



gagcaacgct ggagcatccc gctctggtgc cgctgcagcc ggcagagatg gttgagctca 60 
tgttcccgct gttgctcctc cttctgccct tccttctgta tatggctgcg ccccaaatca 120 
ggaaaatgct gtccagtggg gtgtgtacat caactgttca gcttcctggg aaagtagttg 180 
tggtcacagg agctaataca ggtatcggga aggagacagc caaagagctg gctcagagag 240 
gagctcgagt atatttagct tgccgggatg tggaaaaggg ggaattggtg gccaaagaga 300 
tccagaccac gacagggaac cagcaggtgt tggtgcggaa actggacctg tctgatacta 360 
agtctattcg agcttttgct aagggcttct tagctgagga aaagcacctc cacgttttga 420 
tcaacaatgc aggagtgatg atgtgtccgt actcgaagac agcagatggc tttgagatgc 480 
acataggagt caaccacttg ggtcacttcc tcctaaccca tctgctgcta gagaaactaa 540 
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aggaatcagc cccatcaagg atagtaaatg 
tccacttcca taacctgcag ggcgagaaat 
gcaagctagc caacatcctc ttcacccagg 
ttacgacgta ttctgtacac cctggcacag 
tcatgagatg gatgtggtgg cttttctcct 
agaccagcct gcactgtgcc ttaacagaag 
gtgactgtca tgtggcatgg gtctctgccc 
tgtgggacgt cagttgtgac ctgctgggcc 
gacccaagag aagactgcag cagactacac 
aggttttcaa aacctttagc acaaagagag 
ccagttaaaa ctcagtgtac tgccagattc 
ttgcttctgt tactgccaga gttactagag 
tgacctgcac agctcatttt ccttctgaaa 
agca'^n.^a^tfT atttatgcaa atttgaacta. 
a'ccaaccJcjft c. . - :^i,^j./..v'da agagggccac 
agactggctc agga^jcaggg cttgccaagg 
agaccagcct ggccaacatg gtgaaacc 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 71 



tgtcttccct cgcacatcac ctgggaagga 600 
tctacaatgc aggcctggcc tactgtcaca 660 
aactggcccg gagactaaaa ggctctggcg 720 
tccaatctga actggttcgg cactcatctt 780 
ttttcatcaa gactcctcag cagggagccc 840 
gtcttgagat tctaagtggg aatcatttca 900 
aagctcgtaa tgagactata gcaaggcggc 960 
tcccaataga ctaacaggca gtgccagttgl020 
agtacttctt gtcaaaatga ttctccttcal0.80 
caaaaccttc cagccttgcc tgcttggtgtll40 
gtctaaatgt ctgtcatgtc cagatttactl200 
atatcataat aggataagaa gaccctcatal260 
gaaactacta cctaggagaa tctaagctatl320 
get t c 1 1 1 aX^ , t c^i c; f t c ' r*. cj^ t n:r^C'P.i<*:.%^^.i. 
actgcaacct cagcttaaca tgaataacaViyi^'O^ 
catggtggat caccggagtc aagtagttcalSOO 

1528 



(A) LANGE: 212 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 71 



RDTWGDGTE RSVTASRASA PRPWQSQTDS 
QKERLLDELT LEGVARYMQS ERCRRVICLV 
YPEAIFEISY FKKHPEPFFA LAKELYPGQF 
RIAGLEQEDL VEAHGTFYTS HCVRPSAGTN 



DSDSEGGAAG GEADMDFLRN LFSQTLSLGS 60 
GAGISTSAGI PDFRSPSTGL YDNLEKYHLP 120 
KPTICHYFMR LLKDKGLLLR CYTQNIDTLE 180 
TR 212 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 72: 

(A) LANGE: 29 AmrnosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(lil) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 72 

SLNTAPSNVL HKNRILATQL LSLSVIILP 



(2) \HPOf^m(^^t;^Bsm ipm^:^ -k,^ 

(A) LANGE: 71 Aminos^uren 
{B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iil)HYPOTHEnSCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ IP NO; 73 _g 

QSQNDFTTDS LESLGAEFRK IPTSMKAKRS TKPSSCPRRY ESAHPSMATT STQPLVRKPW 60 
ATSLKTQTKN H 7j 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 74: 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH:ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 74 
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SNLVYVLSLH FPVFSYFLKG RPRSVLSYCH IGSKMSTHSL APNH 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 75: 

(A) LANGE: 30 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOLTYP: ORF 
.f?il)KYPOTHEI!SCH:ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 75 

ATSFMSYLCI FLYSAIFLKE GPGLYYPTAT 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 76: 

(A) LANGE: 113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
(Q) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKOLTYP: ORF 

(lll)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 76 

IPEDPHIDES KAKHQAIIMS TSLRVSPSIH GYHFDTASRK KAVGNIFENT DQESLERLFR 60 
NS6DKKAEER AKIIFAIDQD VEEKTRALMA LKKRTKDKLF QFLKLRKYSI KVH 113 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:77 : 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 77 

AHYNKRSTIT SREIQIAVRli I. : .'oi.Liil.iHA VSEGTKAVTK YTS^ '^*""' ""lOS 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 78: 



(A) LANGE:221 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(yi) HERKUNF?r :ir*^ 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 78 

GSGGNHSVCC DTMEGGGGSG NKTTGGIAGF FGAGGAGYSH ADLAGVPLTG MNPLSPYLNV 60 
DPRYLVQDTD EFILPTGANK TRGRFELAFF TIGGCCMTGA AFGAMNGLRL GLKETQNMAW 120 
SKPRNVQILN MVTRQGALWA NTLGSLALLY SAFGVIIEKT RGAEDDLNTV AAGTMTGMLY 180 
KCTGGLRGIA RGGLTGLTLT SLYALYNNWE HMKGSLLQQS L 221 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:79 : 

(A) LANGE: 1 18 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii)HYPOTHETISCH:ia 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) QRGANiSMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 79 

DNRTLTKGPD TVSTMGQCRS ANAEDAQEFS DVERAIETLI KNFHQYSVEG GKETLTPSEL 60 
RDLVTQQLPH LMPSNCGLEE KIANLGSCND SKLEFRSFWE LIGEAAKSVK LERPVRGH 118 



4 ;!> •'^-^iViATION UbEK ShQ ID NO: 84 : 

(A) LANGE: 293 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHEnSCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi)SEQU£NZ-BESGWRE!BUNG:SEQIDN0:8S ■ ^- - • 

ASRGAEQDGG ASAARPRRRW AGGLLQRAAP CSLLPRLRTW TSSSNRSRED SWLKSLFVRK 60 
VDPRKDAHSN LLAKKETSNL YKLQFHNVKP ECLEAYNKIC QEVLPKIHED KHYPCTLVGT 120 
WNTWYGEQDQ AVHLWRYEGG YPALTEVMNK LRENKEFLEF RKARSDMLLS RKNQLLLEFS 180 
FWNEPVPRSG PNIYELRSYQ LRPGTMIEWG NYWARAIRFR QDGNEAVGGF FSQIGQLYMV 240 
HHLWAYRDLQ TREDIRNAAW HKHGWEELVY YTVPLIQEME SRIMIPLKTS PLQ 293 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 82: 

(A) LANGE: SOAminosduren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 82 

MAARALCMLG LVLALLSSSS AEEYVGLSAN QCAVPAKDRV DCGYPHVTPK ECNNRGCCFD 60 
SRIPGVPWCF KPLQEAECTF In 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 83: 

(A)LANGE: 118Amlnosauren 
. (B)TYP: Protein 
(C.) STRANG: einzel 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 

(III) HYPOTHETISCHrja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 83 

MDVFLMIRRH KTTIFTDAKE SSTVFELKRI VEGILKRPPD EQRLYKDDQL LDDGKTLGEC 60 
GFTSQTARPQ APATVGLAFR ADDTFEALCI EPFSSPPELP DVMKPQDSGS SANEQAVQ 118 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:84 : 

(A) LANGE: 195Amlnosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLT/P: ORF 
(iii)HYPOTHETiSCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 84 

MGRARDAILD ALENLTAEEL KKFKLKLLSV PLREGYGRIP RGALLSMDAL DLTDKLVSFY 60 
LETYGAELTA NVLRDMGLQE MAGQLQAATH QGSGAAPAGI QAPPQSAAKP GLHFIDQHRA 120 
ALIARVTNVE WLLDALYGKV LTDEQYQAVR AEPTNPSKMR KLFSFTPAWN WTCKDLLLQA 180 
LRESQSYLVE DLERS iqc 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 85: 

(A) LANGE: 39 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETlSCHrja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 85 

RMSSTRQCGP SPPTQARCGS SSVSHQPGTG P7VRTCSSRP 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 86: 

(A) LANGE: 37 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(ili)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 86 
WSGREAPSQQ HSGQPLAIPP NHPBSDLFIH NIRKASL 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 87: 

(A) LANGE: 100 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
(0) STRANG: einzel 
(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



I 



39 



37 
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(iii) HYPOTHETISCH: Ja 



(vi) HERKUNFT: 

{A)ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 87 

GESRFRPGAD FLLVGGCSGV SGGSGRGSWS HGARARRHPG CAGEPDRRGA QEVQAEAAVG 60 
AAARGLRAHP AGRAAVHGRL GPHRQAGQLL PGDLRRRAHR 100 



(2) INFORiviATION OBER SEQ ID NO: 88: 

(A) LANGE: 63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH: ja 



(Nri) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 88 

PGLAAGLATL LLPSPPRAAS LVCAPVAGRR PLCQLELRGL TRHYVAGFGR ATRAGQEPNP 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:89 : 

(A) LANGE: 1 13 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



wo 99/47669 



164 



PCT/DE99/00908 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 89 

GIGCGPRDPP ASLPAPRRLS GLCARRRSQA SLSAGVARAD APLCSGFRAG HACGTGTQPQ 60 
PTLSSRSSSL TSAEVQLPQF LAQVDNYRHK PLKLECPVAG ISIDLSQLSL QLQ 113 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 90: 

(A) LANGE: 153Amlnosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

f - 

' (ii)MOLEK0LrYP:dRF 
(lli)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(Xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 90 



HASGQDTASM AASKVKQDMP PPGGYGPIDY 
KWNRERRRLQ lEDFEARIAL LPLLQAETDR 
HTTRWVPPLI GELYGLRTTE EALHASHGFM 



KRNLPRRGLS GYSMLAIGIG TLIYGHWSIM 60 
RTLQMLRENL EEEAIIMKDV PDWKVGESVF 120 



^\ INFORMATTON -pBgR SEQ ID NO: 91: 

(A) LANGE: 141 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEK0L7YP: ORF 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 91 



SLALDQMQAY KALDTSSLVG EQVTSYLTKK 
LAGRRAMKTV PGVEPDLTRE GGSIPVTLTF 
NYIEGTKMLA AYLYEVSQLK D 



FAELRSPNEF KVYMGHGGKP WVSDFSHPHY 60 
QEATGKNVML LPVGSADDGA HSQNEKLNRY 120 

141 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 92: 
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(A) LANGE; 39 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCHrja 



(vl) HERKUNFT: 
' (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 92 

KMYKFWFFY VLIILRLLGL RLIFRKILHA IRSKFYCGS 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 93 : 

(A) LANGE: 61 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 

(ili)iWdTi4frsdH:ja : 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO: 93 

SFQALKFIIR SVRLRRGRSY NIPCQICYHL LAFSFHLRIE HNYFYCSYIA CQIKSFTTKG 60 
^ 61 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 94: 

(A) LANGE: 284 Aminosfluren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 94 

FVRESSSGSR WEVGAGAAVA AFSPQVGTMR PAALRGALLG CLCLALLCLG GADKRLRDNH 60 
EWKKLIMVQH WPETVCEKIQ NDCRDPPDYW TIHGLWPDKS EGCNRSWPFN LEEIKDLLPE 120 
MRAYWPDVIH SFPNRSRFWK HEWEKHGTCA AQVDALNSQK KYFGRSLELY RELDLNSVLL 180 
KLGIKPSINY YQVADFKDAL ARVYGVIPKI QCLPPSQDEE VQTIGQIELC LTKQDQQLQN 240 
CTEPGEQPSP KQEVWLANGA AESRGLRVCE DGPVFYPPPK KTKH 284 

(2) INFORMATldN'OBER SEQ ID NO. S5: 

(A) LANGE: 63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(il) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHEnsCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 95 

QKRSFLEASA MEFSIIREIG QTSPKWSEFL NPGRELTLLS SLDLIGHWAL VRPQTRPVSP 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:96 : 

(A) LANGE: 74 AmInosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lll)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 96 

SFCLWLHGL GLKIIPKIHQL TNENVSLCAT LPPAQSEFGT QKRTVYTTHL SPSMYSLWA 60 
DAPIHGNPLT HFKT Z. 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 97: 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

' . ' s ' 

(ii) MOL£KpLtYf>: ORH 

(ill)HYPOTHETISCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 97 

FRRYTSSQMK TSASAPPSLL PKVNLVLRKE LFIPLTFLPA CTHCGQMHQY MVILLLILRR 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 98: 

(A) LANGE: 77 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
p)HYPOTHETlSCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 98 



CHLNLTMFLG WSQLFRVPVC VISSAGWLSS ELLEIFTHAS ANHFEQGCLL VDDLLFFMTG 60 
ISGICFLAVF STFLPPW 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:99 : 
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(A) LANGE: 132 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) I\/IOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) 0RGANISI\4US: MENSCH 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 99 

TAAAAAMAPP WVPAMGFTLAP SLGCFVGSRF VHGEGLRWYA GLQKPSWHPP HWVLGPVWGT 60 
G^^PWro J^'''^^^^^^ KAWPLGLYT GQLALNWAWP PIFFGARQMG WALVDIJ.LVS 120 



132 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:100 

(A) LANGE: 130Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lli)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) OR6ANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 100 

S?n??o^°^^ TAAWLTPARQ CPSRSVPSPL SSPEQQLQQP WPRPGCPPWA SRWRPAWGAS 60 
^S»^ir J SAGTPACRSP RGTRPTGCWA LSGARSTQPW GTAPTWSGKS WEASQRRLWF 120 
PWASTLGSWP 

130 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 101: 

(A) LANGE: 186 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 101 

RPFIRAFACS KMAAVSMSW LRQTLWRRRA VAVAALSVSR VPTRSLRTST WRLAQDQTQD 60 

TQLITVDEKL DITTLTGVPE EHIKTRKVRI FVPARNNMQS GVNNTKKWKM EFDTRERWEN 120 

PLMGWASTAD PLSNMVLTFS TKEDAVnr'^.E TWRiasvoiEr' n.KVPKPK?"''' VGa^jircwpiirTJ -an 

TRVSTK • • • •• " . ^'^f- 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 102: 

(A)LANGE: 106Aminosauren 
{B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: ORF 



(III) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORG^HISMUS: MENSGH ' ^ = 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 102 

QLTRLLQPAL GPGTTAVLLL QISTRPEDLG ETVCSLKFAD RVGQVELGPA RRRRVPRSSG 60 
TPSSLSTDTP LTGTPCTPTP SPGSPPCPSP DNGSGSALAP AEGLPL ins 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 103: 

(A) LANGE: 308 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 103 

GSRPFTNPAR KDGAMFFHWR RAAEEGKDYP FARFNKTVQV PVYSEQEYQL YLHDDAWTKA 60 

ETDHLFDLSR RFDLRFWIH DRYDHQQFKK RSVEDLKERY YHICAKLANV RAVPGTDLKI 120 

PVFDAGHERR RKEQLERLYN RTPEQVAEEE YLLQELRKIE ARKKEREKRS QDLQKLITAA 180 

DTTAEQRRTE RKAPKKKLPQ KKEAEKPAVP ETAGIKFPDF KSAGVTLRSQ RMKLPSSVGQ 240 

KKIKALEQML LELGVELSPT PTEELVHMFN ELRRTWCCST SSSRPVPTAS MSCRCCGTVM 300 

RHWPGLVC * * ^ 

308 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 104: 

(A) LANGE: sea AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 104 

IVPFIPCSPE VQSILKISQP QEPELMNANP SPPPSPSQQI NLGPSSNPHA KPSDFHFLKV 60 
IGKGSFGKVL LARHKAEEVF YAVKVLQKKA ILKKKEEKHI MSERNVLLKN VKHPFLVGLH 120 
FSFQTADKLY FVLDYINGGE LFYHLQRERC FLEPRARFYA AEIASALGYL HSLNIVYRDL 180 
KPENILLDSQ GHIVLTDFGL CKENIEHNST TSTFCGTPEY LAPEVLHKQP YDRTVDWWCL 240 
GAVLYEMLYG LPPFYSRNTA EMYDNILNKP LQLKPNITNS ARHLLEGLLQ KDRTKRLGAK 300 
DDFMEIKSHV FFSLINWDDL INKKITPPFN PNVSGPNDLR HFDPEFTEEP VPNSIGKSPD 360 
SVLVTASVKE AAEAFLGFSY APPTDSFL 388 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 105: 

(A) LANGE: 165Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 105 



TDSERGDPSE QTRPWRPPCA LTMAMHFIFS DTAVLLFDFW SVHSPAGMAL SVLVLLLLAV 60 
LYEGIKVGKA KLLNQVLVNL PTSISQQTIA ETDGDSAGSD SFPVGRTHHR WYLCHFGQSL 120 
IHVIQWIGY FIMLAVMSYN TWIFLGWLG SAVGYYLAYP LLSTA 165 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 106: 

* (A) LANGE: 478 Aminosauren 
^(By rr'P: Protein 

(C) STRANG: elnzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 106 

GLPLGITVPV ARETITSLFN KSSVIGPPLR LILKAQVTRG NLCCPVTVTM QLRNPELHLG 60 

CALAL,»fE^ VSKPIftS;^ i.DNGLARTFT MGWLHWBRFM CNLDCQEBV'D SCii3EKLB-ME 1-20^ 

MAELMVSEGW KDAGYEYLCI DDCWMAPQRD SEGRLQADPQ RFPHGIRQLA NYVHSKGLKL 180 ' 

GIYADVGNKT CAGFPGSFGY YDIDAQTFAD WGVDLLKFDG CYCDSLENLA DGYKHMSLAL 240 

NRTGRSIVYS CEWPLYMWPF QKPNYTEIRQ YCNHWRNFAD IDDSWKSIKS ILDWTSFNQE 300 

RIVDVAGPGG WNDPDMLVIG NFGLSWNQQV TQMALWAIMA APLFMSNDLR HISPQAKALL 360 

QDKDVIAINQ DPLGKQGYQL RQGDNFEVWE RPLSGLAWAV AMINRQEIGG PRSYTIAVAS 420 

LGKGVACNPA CFITQLLPVK RKLGFYEWTS RLRSHINPTG TVLLQLENTM QMSLKDLL 478 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:107 : 

(A) LANGE:115 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 07 

ESLLLTLDLE KPVSLLLSVT NLYSKNSAQF STILQTLSFP ATFTPSPSIP LSSAYFFFFS 60 
DRVSLCRPGR SAVAQSWGSL QASTSQRASD HHASAPQVGW GLTRRHTTTA GLIFC 115 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 108: 

(A) LANGE: 69 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TPPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOlTVP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 108 

TKLTPGQASP WFPTHTPVSL RSSRLTSLPL VCRSLTSRFR STSCLSQTTP SPFQERSRNS 60 



(?.).?NFORMATIpN pepR SEQ ID h!0:iO.£ : , 

(A) LANGE: 78 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(H) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 109 

MSPAPSSEPG TSNVKELTER TKSSWMGPGT RLGTRCQKAG SLPRPSLLSI PHIPLSVLVI 
WHKELLFSIA KKKKKKKK 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 110: 
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(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNrr: , 
. /A>ORGANIS^4WS Al^^^^ 

(XI) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 110 

FFFFFFFLAK ENRSSLCQIT RTDRGMWGMD RREGLGRLPA FWHLVPRRVP GPIQELLVRS 60 
VNSLTFDVPG SELGAGDI uci^iiVtw, ou 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 1 1 : 

(A) LANGE: 77 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 

(III) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 111 

LSETARISRQ GSHLWSLTNY FILLQMANCA EGQSHSHTLQ RLPNCFWKFT PRSGPLQAAG 60 
TRGPRGCGTG PGTVRHV ^Ij 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 112: 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 12 

PITSFCFKWP IVQRDKATAT LFNGYQTVFG NSHQGRAHCR QLAHVARGAV ERVPELSDMF 
DFSVSFVLQI RCPNK 

(2) INFORMATION OBER SEQ lb NO: 113: , 

(A) LANGE. 103 AmlnosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(11) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 113 

DCEDLQAGFS PLESDQLLHF ASNGQLCRGT KPQPHSSTVT KLFLEIHTKV GPTAGSWHTW 60 
PEGLWNGSRN CQTCLILAFP LFFKSGAQIS DQHSCFQIGE TIK 103 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 114: 

(A) LANGE: 134 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 114 



wo 99/47669 



175 



PCT/DE99/00908 



lAAASARRPP RLPRLSAPPS RGARGTMADP 
EKIEKMRAED GENYDIKKQA EILQESRMMI 
KEARLVLDSV KLEA 



RVRQIKIKTG VVKRLVKEKV MYEKEAKQQE 60 
PDCQRRLEAA YLDLQRILEN EKDLEEAEEY 120 

134 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 115: 

(A) LANGE: 171 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 1 5 

SGAVGAERMG APTPLLTGSR VLRAAVWVRG QSGRRWAART ACQPGAPESC AAGPRGAPRP 60 
PQPGAFREPR GAHDGGGDGY RAQGGRAGEA QGGAAAAVEA ERCVLTERGL QLFEAKGTGG 120 
RPKELSFARI KAVECVESTG RHIYFTLVTE GAARSTSAAP WKIPAGTPRS P 171 

(2) INFORMATION (JBER SEQ ID NO: 116 : 

(A) LANGE: 247 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 116 

AWSSSRTSRP SRQCGPGRAS GPGPSCPKPP GAPSFLHATH HLSAEVKAAS LFPLACGGTA 60 
VLHVARWKAW TCGGGAGAEG MDEPWEEGRR LRRAEDEDAA PGWSQTLRTC PAQGLRATGL 120 
ASYGMRGSWH RSPLPAWLP SVLQTALSPL ALCQAWRRAV PHGVPSQRLR NQEASLVPKG 180 
VPRAWYPGPL QNGLWTHLEK GELLGLKPTP GGLLLLRSFW DPHPSRPFLC TLLPPPLRIF 240 
PPLRCSA 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 117: 

(A) LANGE: 521 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 

(III) HYPOTHEtlSCH:ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 117 

SKLNSYYGNV PVIEVKNKH PVEWYLSEAQ KDSFESILRL IFEIHHSGEK GDIWFLACE 60 
QDIEKVCETV YQGSNLNPD LGELVWPLYP KEKCSLFKPL DETEKRCQVY QRRWLTTSS 120 
GEFLIWSNSV RFVIDVGVE RRKVYNPRIRA NSLVMQPISQ SQAEIRKQIL GSSSSGKFFC 180 
LYTEEFASKD MTPLKPAEM QEANLTSMVLF MKRIDIAGLG HCDEMNRPAP ESLMQALEDL 240 
DYLAALDNDG NLSEFGIIM SEFPLDPQLSK SILASCEFDC VDEVLTIAAM VTAPNCFSHV 300 
PHGAEEAALT CWKTFLHPE GDHFTLISIYK AYQDTTLNSS SEYCVEKWCR DYFLNCSALR 360 
MADVIRAELL EIIKRIELP YAEPAFGSKEN TLNIKKALLS GYFMQIARDV DGSGNYLMLT 420 
HKQVAQLHPL SGYSITKKM PEWVLFHKFSI SENNYIRITS EISPELFMQL VPQYYFSNLP 480 
PSESKDILQQ WDHLSPVS TMNKEQQMCET CPETEQRCTL Q ^21 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID N0:119 : 

(A) LANGE: lOSAminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vI) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 119 



MILQRLFRFS SVIRSAVSVH LRRNIGVTAV AFNKELDPIQ KLFVDKIREY KSKRQTSGGP 60 
VDASSEYQQE LERELFKLKQ MFGNADMNTF PTFKFEDPKF EVIEKPQA 108 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 120: 

(A) LANGE: 67 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: ORF 
(lll)HYPOTHETISCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 120 

RGFYLPKLKK QNWYLTALPR DHLWALVESR HSKHSTGKRR ICLDSEMRYN SEDTMAESSR 60 
GVGGSSY ' 

o7 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:121 : 

(A) LANGE: 129Aminos§uren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: eInzel 

(P)TOPOLOGiE: linear ^ ■ iS. 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lll)HYPOTHETISCH:Ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 121 

AACLALRIAA AMASQSQGIQ QLLQAEKRAA EKVSEARKRK NRRLKQAKEE AQAEIEQYRL 60 
QREKEFKAKE AAALGSRGSC STEVEKETQE KMTILQTYFR QNRDEVLDNL LAFVCDIRPE 120 
IHENYRING 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 123: 

(A) LANGE: 175Aminosaur©n 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xB>^^:RQ«JR^a-lS^SC^!fJEIBU^^G: SEQ ID NC: 123 



SNMAAPSGGW NGVGASLWAA LLLGAVALRP AEAVSEPTTV AFDVRPGGW HSFSHNVGPG 60 
DKYTCMFTYA SQGGTNEQWQ MSLGTSEDHQ HFTCTIWRPQ GKSYLYFTQF KAEVRGAEIE 120 
YAMAYSKAAF ERESDVPLKT EEFEVTKTAV AHRPGAFKAE LSKLVIVAKA SRTEL 175 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 126: 

(A) LANGE: 132Amlnosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 

;{ii!)HYRpTHETISeM:ja < 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 126 

APPGLFPVAS PELKRCGMAR ACLQAVKYLM FAFNLLFWLG GCGVLGVGIW LAATQGSFAT 60 
LSSSFPSLSA ANLLIITGAF VMAIGFVGCL GAIKENKCLL LTFFRCCWLE ATIAILFFAY 120 
TDKIDRYAQQ DL -".^rrAi x^u 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 128: 

(A) LANGE: 357 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(ili)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 128 

VRVKMAAAEA ANCIMEVSCG QAESSEKPNA EDMTSKDYYF DSYAHFGIHE EMLKDEVRTL 60 
TYRNSMFHNR HLFKDKWLD VGSGTGILCM FAAKAGARKV IGIECSSISD YAVKIVKANK 120 
LDHWTIIKG KVEEVELPVE KVDIIISF.WM GYC.T FYESMT, WTVLYARDICfl LT^pr^T Tv-nj^,,., <^,^^, 
RATLYVTAIE DRQYKDYKIH WWENVYGFDM SCIKDVAIKi iLyL7;DPKQ LVTNACLIKE 240 
VDIYTVKVED LTFTSPFCLQ VKRNDYVHAL VAYFNIEFTR CHKRTGFSTS PESPYTHWKQ 300 
TVFYMEDYLT VKTGEEIFGT IGMRPNAKNN RDLDFTIDLD FKGQLCELSC STDYRMR 357 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 129: 

(A) LANGE: 129Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(in)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 129 

NQDTPPRTLL PSLSPNQRLG FSSPSGCSPT FPSRLHSPDW TTVAVRLDLK TGPRLGMNGC 60 

SPLLLFPPTS LMREWAFPS QGASMGKVSK ASGGAEYQRR GMAVTISPSP NLSPFFESEW 120 

GRVGRDPOL ,00 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 130: 

(A) LANGE: 41 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(n) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii)HYPOTHETISCH:ja 
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(yl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 130 

RQCLLWGHNW CMPAPKGPVF RGHFSQLLPS QMTAPSLEGA Q 41 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 131: 

„ {A)!-ANGE: 125.Amlnosauren . , , . 

- (b, . .> . . v-»tein ' v: 

(C) ST fWJG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lii)HYPOTHET)SCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 131 

QGQDKPSGLW PPGPWFPCPT TWSPHGWLAG CPCVCVTHGV SAGLCPGWEG VYVALTVLAQ 60 
$WW?I,S,t^qNP TLRIVLVCFS^YLWGIFL'LRL LGLLLPQGVL TLRtWRGfLP VSE'lLSSREV i'2&' 
LTPDS ;L25 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 32: 

(A) LANGE: 120 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:Ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 132 



DKGELGASCL PLTGPLHTKE DPRSWQGEPV PLKTCLHFQF GREKRGGYPF SELAPGLGSS 60 
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HFSRPFLRVW GEHLPRTQYG GNRQGSPHQP QGQDTLRQQQ TQEPEGENTP QIGKTNQDNP 120 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 133: 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
{ill)HYPOTHETISCH:ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 133 

PHSRHCLYMH PHSHLLTEGG NTQLHMLTHS HLLTEGGNTR SSALMRFQTL LPLCKPHPSP 60 
PPDKEIYKSG SLPTLPHSLS KKGLRLGDGE IVTAIPLRWY SAPPEAFETF PIEAP 105 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 134: 

(A) LANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

i:D)TpR0i.G,qiE:Hpe£sr 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH: ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 134 

DRLYWKFDPV KVKALEGFPR LVGPDFFGCA SLPTLSSDHG LDALRGADPC QATNIRLETH 60 
GHLCGC6HQA HD 72 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 135: 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



wo 99/47669 



182 



PCT/DE99/00908 



(li) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 135 

•■•o:i-^7-vMT; • ,.-r-^-..- • • 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 136: 

(A) LANGE: 180 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

.(4).ORQ4f^!jpUS:MEWSCH ' 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 36 

GGACGRTAAE AARETTRRSR KMRTRREFPV ISWGYTNCG KTTLIKALTG DAAIQPRDQL 60 
FATLDVTAHA GTLPSRMTVL YVDTIGFLSQ LPHGLIESFS ATLEDVAHSD LILHVRDVSH 120 
PEAESRNAAF CPRCVACSCP PRSWTPWWRF TTRWTSCPGT APRNRTSCPC LPCGATGSRS 180 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 37: 

(A) LANGE: 120 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 137 



PWALQLHRLL GWSPNHSLFV KAELTAKQAT MKLSVCLLLV TLALCCYQAN AEFCPALVSE 60 
LLDB:FFISEP LFKLSLAKFD APPEAVAAKL GVKRCTDQMS LQKRSLIAEV LVKILKKCSV 120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:138 : 

(A) LANGE: 2?f AmlnosSuren 
' iB) i YP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: ORF 
(lii) HYPOTHETISCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 138 

LGNHNKHGAI SMLFIRRTVC GWTILFFLK FFLFLNLIMI LGHDSVFSMT VASTRTRSFP 60 

R5.Gi;.PSsyi5j:, .sMi^HiFss. rils.i?har&h sfs^ikirs'he \'tfhwriakc' iTAtcsiPYc? 120^ 

VTIISFTFFT TSAWCLVSST GSGRTTSGQG GELRDVLGTY PGRYEVLCEL NLREADQREA 180 
APGPEGLRML WLHADASRPK VTVREDAAMA AAIFPQPRPE TETTRT 226 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:139: 



(A) LANGE: 222 Aminosfiuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 139 
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VRWSVSGRG CGKMAAAMAA SSLTVTLGRL 
TSYLPGYVPK TSLSSPPWPE WLPDPVEET 
RQWKVTSEDL ILIGNELDLA CGERIRLEKV 
TESWPRIIMR FRKRKNFKKK RIVTTPQTVL 



ASACSHSILR PSGPGAASLW SASRRFNSQS 60 
RHHAEWKKV NEMIVTGQYG RLFAWHFAS 120 
LLVGADNFTL LGKPLLGKDL VRVEATVIEK 180 
RINSIEIAPC LL 222 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:140: 

(A) LANGE: 181 Aminosauren 

(B) Pr'P: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

. ' (11) wlC>L«=l<LitTyP: ORI^ ^ 
(ill) HYPOTHETISCHija 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 140 

MMVAGAGADF VMLGGMLAGH SESGGELIER DGKKYKLFYG MSSEMRMKKY AGGVAEYRYV 60 
WRPRSLVIVW RQNSWLLRGG WYSSQRSMVN RGSMLGSVEK SLGLRNPEGE DNKVFPTLRA 120 
SEGKTVEVPF KGDVEHTIRD ILGGIRSTCT YVGAAKLKEL SRRTTFIRVT QQVNPIFSEA 180 
^ 181 



(2) INFbFi^Mf IOKOBER SEQ ID N0:141: 

(A) LAngE:168 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lll)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 141 

STWRQEQIGC FIMDGGDDGN LIIKKRFVSE AELDERRKRR QEEWEKVRKP EDPEECPEEV 60 

YDPRSLYERL QEQKDRKQQE YEEQFKFKNM VRGLDEDETN FLDEVSRQQE LIEKQRREEE 120 

LKELKEYRNN LKKVGISQEN KKEVEKKLTV KPIETKNKFS QAKCWQEL 168 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:142: 

(A) LANGE:153 Aminosduren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH:ja 



' (A) ORGANISMUS: wrdNSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 142 

TRKERSKEQR SRGEVEEKKH KEDKDDRRHR DDKRDSKKEK KHSRSRSRER KHRSRSRSRN 60 
AGKRSRSRSK EKSSKHKNES KEKSNKRSRS GSQGRTDSVE KSKKREHSPS KEKSRKRSRS 120 
KERSHKRDHS DSKDQSDKHD RRRSQSIEQE SQEKQHKNKD ETV I53 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:143: 

(A) LANGE:131 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 143 



KRRNIKKTKM IGGTEMTKEI PRKRKNTVEA EAEKGNTEVG VEVEMQGNEV EVEAKRNQVN 60 

IKMKVKKNQI NEVEVAVKEE LTVLKNQKNG NIVPAKKNLE SWEAKNVPT NEITVIVRTS 120 

QTNMIVEGAK V 131 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:144: 



(A) LANGE: 144 Aminosduren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



wo 99/47669 



186 



PCT/DE99/00908 



(11) MOLEKOLTYP: ORF 
(lii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 144 

IFLCWDWPV F.T.IFQHCQFF.LpCHFDF^;yi.; rFT>YFHFY\.'v LisLci^ytrvr wsi -ni-^^r-now 
iCVSFLCFCF YCVFSLSWNL FCHLCAAYKL" CL]\:fV>ioi... :, LPYFSVPWTF LFSFISSFlil 1^0 
IVTISSSTSL IFFLSFSIPC PFYPP J44 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 145: 

(A) LANGE: 176 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH: ja 



{yi)HERKUNFX: . . . 

' ' (A) ORGANliSMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 145 



RLHRRTGASR SSHSSDSGGS DVDLDPTDGK 
EYWDCLEGKK SKHAPRGTHL WEFIRDILIH 
GQKKKNSNMT YEKLSRAMRY YYKREILERV 



LFPSDGFRDC KKGDPKHGKR KRGRPRKLSK 60 
PELNEGLMKW ENRHEGVFKF LRSEAVAQLW 120 
DGRRLVYKFG KNSSGWKEEE VLQSRN 176 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 146: 

(A) LANGE: 114 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 146 

MTCKMSQLER NIETIINTFH QYSVKLGHPD TLNQGEFKEL VRKDLQNFLK KENKNEKVIE 60 
HIMEDLDTNA DKQLSFEEFI MLMARLTWAS HEKMHEGDEG PGHHHKPGLG EGTP 114 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 147: 

' .:■ . -v.... . . 

(A) LANt 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iil)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 147 

^'fLEMi'ALVP LQPAEMVELM FPLLLLLLFF LLYMAAPOiR KJ-iLSSdVciTS TVQLPGKVVV 60" 
VTGANTGIGK ETAKELAQRG ARVYIACRDV EKGELVAKEI QTTTGNQQVL VRKLDLSDTK 120 
SIRAFAKGFL AEEKHLHVLI NNAGVMMCPY SKTADGFEMH IGVNHLGHFL LTHLLLEKLK 180 
ESAPSRIVNV SSLAHHLGRI HFHNLQGEKF YNAGLAYCHS KLANILFTQE LARRLKGSGV 240 
TTYSVHPGTV QSELVRHSSF MRWMWWLFSF FIKTPQQGAQ TSLHCALTEG LEILSGNHFS 300 
DCHVAWVSAQ ARNETIARRL WDVSCDLLGL PID 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 149 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1624 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

Oi) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembtierung und Editierting 
hergestellte partielle cDNA 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 149 : 

TGAGCGGGGG ATGATGGCGC CGCGGAGGGT CAGGTCGTTT CTGCGCGGGC TCCCGGCGCT 60 
GCTACNTGCT GCTGCTCTTC CTCGGGCCCT GGCCCGCNTG CGAGCCACGG CGGCAAGTAC 120 
TCGCGGGAGA AGAACCAGrrC CAAGCCGTCr , CCGAaACGCN naGTKCC.RGa q^JA.r^-T'^cr 
GCATGGAGAA GTTGAACCAG CTGTC. ; -.-iu.; -JGCCCAGCG AGT6CANTCT TCCTCCCGTG 240 
AGGCTGGCCG ANGCTCCACG CTGATCTGAA GATACAGGNA GAGGGACGAA CTCGCCTNGG 300 
AAGAAACTAA ANGCTTGACG GCTTGGACGA AGATGGGGAG AAGGAAGCGA GACTCATACG 360 
CAACCTCAAT GTCATCTTGG CCAAGTATGG TCTGGACGGA AAGAAGGACG CTCGGCAGGT 420 
NGACCAGCAA CTCCCTCAGT GGCACCCAGG NAAGACGGGC TNNGGATGAC CCCAGGCTGG 480 
AAAAGCTGTN GGCACAAGGC GAAGACNCTC TGGGAAATTC TCCGGCGAAG AACNTGGACA 540 
AGCTCTGGCG GGAGTTCCTG CATCACAAAG AGAAAGTTCA CGAGTACAAC GTCCTGCNTG 600 
GAGACCCNTG AGCAG6ACCG AAGAAATNCC ACGAGAACGT NCANTTAGCC CCTCGGNACC 660 
TGNAGCGACA TNCAAGGGNC AGCGTCCTGC ACAGCAGNGC ACNACGGAGC NNTGAANGGA 720 
GAAGCTGCGC AGNATCCAAC CANGGGCCTG GACCGCCTGC GCAGGGTCAG CCACCAGGGC 780 
TACAGCACTG AGGCTGAGTT CGAGGAGCCC AGGGTGATTG ACCTGTGGGA CCTNGGCGCA 840 
GTCCGCCAAC CTCACGGACA AGGAGCTGGA GGCGTTCCGG GAGGAGCNTC NAAGCACNTT 900 
CGAAGCCAAA ATCGNAGAAG CACANACCAC TACCAGAANG CANGCTGGAG ATTGCGCACG 960 
AGAAGCTGAG GCACGCAGAG AGCGTGGGNC GANCGGCGNA GCGTGTNGAG CCGCNHAGCC1020 
GCGANNGAAG CNACGCCCTG CTGGAGGGGC NGGACCNAAG GNAGCTGGGC TACACGGTGA1080 
ANGAAGCATC TGCAGGANCC TGTCCGGCAG GANTCTCCAN NGAGCTCGGC ANCAACGAAN1140 
CTCTGAANGG CNATTGGGGA GNCCCNAGCC CGGCANGGGA ANGAGGNNNC CNAGCGTGNA1200 
ANGGACCNTp NGGCTCT.TGG CCNGTGGCAT TTNCCGT6GA C?iGCCCNGCC GTCAGGGTGG1260 
CTGGGGGl'GG CACNGGGTGT CGAGGCAGGA AGGATNTGTT TCTGGTGACN TGCAGCCGCT1320 
GCCGTCGCGA CACANGGGCT TGGTGGTGGT AGCNATTTGG GTCTGAGAtC GGCCCAGCNT1380 
CTGACTGAAG GGGCTTGGNC TTCCACTCAG CATCAGCGTG GCAGTCACCA CCCCAGTNGA1440 
GGACCTCGAT GTCCAGCTGC TGTCAGGTCT GATAGTCCTC TGCTNAAAAC AANCACGATT1500 
TACATNAAAA AATCTTACAC ATCTGCCACC GGAAATACCA TGCACAGAGT CCTTAAAAAA1560 
TANGAGTGCA GTATTTNNNA AACCAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAAl 62 0 



(2) INFORIVIATION OBER SEQ ID NO: 150 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1756 Basenpaare 

(B) 7YP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und EdItierung 

hergestellte partlelle cDNA 

(lii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 150 : 



AAGCAACCTC GTTTATGTCT TATCTTTGCA TTTTCCTGTA TTCAGCTATT TTCTTAAAGG 60 
AApGCCC^GG TCTGTATTAT CCTACTGCCA CATAGGAAGT PJ>J^r\ST?, CTC^rjiGCf"^ 120= 
TGCv . /- T^rrACTGAACAC AGCTTTTAGT iWVTGTTTTAC ' aCAAGAACAG ' 'i!: '. * :-A 180 
ACTCAAC:GT TAAGCCTTTC TGTGATTATT CTTCCTTGAG ATCACTCTGA TGTCACC^PT 240 
GTAATTTGAG CCTGGAGCTT TTGTTCACAC TTTAAATAGC AGTCCCAGAA TGATTTCACT 300 
ACAGACTCTC TGGAAAGCCT GGGAGCTGAA TTCCGGAAGA TCCCCACATC GATGAAAGCA 360 
AAGCGAAGCA CCAAGCCATC ATCATGTCCA CGTCGCTACG AGTCAGCCCA TCCATCCATG 420 
GCTACCACTT CGACACAGCC TCTCGTAAGA AAGCCGTGGG CAACATCTTT GAAAACACAG 480 
ACCAAGAATC ACTAGAAAGG CTCTTCAGAA ACTCTGGAGA CAAGAAAGCA GAGGAGAGAG 540 
CCAAGATCAT TTTTGCCATA GATCAAGATG TGGAGGAGAA AACGCGTGCC CTGATGGCCT 600 
TGAAGAAGAG GACAAAAGAC AAGCTTTTCC AGTTTCTGAA ACTGCGGAAA TATTCCATCA 660 
AAGTTCACTG AAGAGAAGAG GATGGATAAG GACGTTATCC AAGAATGGAC ATTCAAAGAC 720 
CAAGTGAGTT TGTGAGATTC TAACAGATGC AGCATTTTGC TGCTACCTTA CAAGCTTCTC 780 
TTCTGTCAGG ACTCCAGAGG CTGGAAAGGG ACCGG6ACTG GAAAGGGACC AGGACTGAAC 840 
AGACTGGTTA CAAAGACTCC AAACAATTTC ATGCCCTGTG CTGTTACAGA GGAGAACAAA 900 
ATGCTTTCAG CAAGGATTTG AAAACTCTTC CGTCCCTGCA GGAAAGGATT GATGCTGATA 960 
GAAGAGCCTG GACAGATGTA ATGAGAACTA AAGAAAACAG ATGGCTGGAG ATGACATTTA1020 
TCCAGGGTCA CTTTGTCAGG CCCTAGGACT TAAATCGAAG TTGAACTTTT TTTTTTTTTT1080 
AACCAAATAG ATAGGGGAGG GGAGGAGGGA GAGGGAGGAC AGGGAGAGAA AATACCATGC1140 
ATAAATTGTT TACTGAATTT TTATATCTGA GTGTTCMa.A TATTTCCAAG Cr-TGAGT7.T71'>00 
GTCTMTGGT ATAGAt-TTTT , AGAAATCAAT AATTGATTAT TIATTTGGAC TTATTACAATl^SO 
GCCTGAAAAA GTGCACCACA TGGATGTTAA GTAGAAATTC AAGAAAGTAA GATGTCTTCA1320 
GCAACTCAGT AAAACCTTAC GCCACCTTTT GGTTTGTAAA AGGTTTTTTA TACATTTCAA1380 
ACAGGTTGCA CAAAAGTTAA AATAATGGGG TCTTTTATAA ATCCAAAGTA CTGTGAAAAC1440 
ATTTTACATA TTTTTTAAAT CTTCTGACTA ATGCTAAAAC GTAATCTAAT TAAATTTCAT1500 
ACAGTTACTG CAGTAAGCAT TAGGAAGTGA ATATGATATA CAAAATAGTT TATAAAGACT1560 
CTATAGTTTC TATAATTTAT TTTACTGGCA AATGTCATGC AACAATAATA AATTATTGTA1620 
AACTTTGTGA AAAATAGTCT GTGATGCTTG GTCTCAAAGG AAAAAATAAG ATGGTAAATG1680 
TTGATATTTA CAAACTTTTC TAAAGATGTG TCTCTAACAA TAAAAGTTAA TTTTAGAGTA1740 
AAAAAAACGG CTCGAG 1156 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 151 : 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1638 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure , 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: bus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editierung 
hergestellte partietle cDNA 



(iil) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



, (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 151 : 

AGCAACAOi.. ^iri.^.GACTC ATCGTAGACT CAGCATAGAC CCATCACAGA 60 
GCCGATTGTA AGCTGGCTGT AGACCCATGA TAGCAGACCC GTAGTCACTA 120 
AAATGCAAGC TTATAAAGCA TTGGACACCT CAAGTCTAGT CGGCGAGCAG 180 
ACCTAACTAA GAAGTTTGCT GAACTACGCA GCCCC7UVTGA GTTCAAGGTG 240 
ACGGTGGGAA GCCCTGGGTC TCCGACTTCA GTCACCCTCA TTACCTGGCT 300 
CCATGAAGAC AGTTTTTGGT GTTGAGCCAG ACTTGACCAG GGAAGGCGGC 360 
TGACCTTGAC CTTTCAGGAG GCCACGGGCA AGAACGTCAT GCTGCTGCCT 420 
CGGATGACGG AGCCCACTCC CAGAATGAAA AGCTCAACAG GTATAACTAC 480 
CCAAGATGCT GGCCGCGTAC CTGTATGAGG TCTCCCAGCT GAAGGACTAG 540 
CTGTGTGCCA TCTCCAATGA GAAGGAATCC TGCCCTCACC TCACCCTTTT 600 
CAGGGAAGTG GAGGTTCCCT CTTTCCTTTC CCTCTTGTCA GGTCATCCAT 660 
AACAGACACA AGTGTATCCA GCTGTCCACG GGTGGAGCTA CCCGTTGGGC 720 
CCTGGAGTGA CAGCTGAGTC ACCCTGGGTA AGTTCTCAGA GTGGTCAGGA 780 
TGCAGAAGAT ACCCAAGGTC CAAAAGCACA AGGTCTGCGG AAAGTTCTGG 840 
GGCACCACGG CTCACACCTA TAATCGAGCA CTTTGGGAGG CCAAGACAGG 900 
GAGGCCAGGA GTCTGAGACA AGCCTAGGCA ACAAAACAAG ACTCTGTCTC 960 
TTAAGAAATG AGCCAGACAT GGTGGTGTAT GCCTGTAGTC CCAGCCACTC1020 
CGCA.GGAGGA TCGCTrGAGA CCA?lGi^iGTTT f^AiSCCTaqOC^ TC^AGCTQT^AlpQO 
GCACTCAAIgC CTGGGCAATG TAGCAAGATC CTGTCTCTAC AAGAAATTtT1140 
GCCAAGTGTG GTGGTGCATG CCTGTAGTTC CAGCTACTCA GGACACTGAC1200 
TGCTTGAGAC TGAGAGTTGG AGGCTGCGAT GAGCCATGAA TGCCCCACTG1260 
TGGGCGACAG AACGAGACCC CATCTCAAAA AAAATAAGTT CTGGTTGTCA1320 
ATAAACAGAG AGCTTGATGC TTTCTGCCTT CTGTCTCAGG TGATGCATTG1380 
ATATTTGGAA AGGAAATGAG GAAAGAAATT AGGGCCTCCT CTGATCTCTC1440 
GGTCCTGTCC TTTTCTCAAG ACCTTCACCA TTACTGGTGT TTTCCTGTCT1500 
ATGATCCCTC AAAACCTCAC TAACTGGAAG GATGATTTTG TCTCAGTTTG1560 
TAAAAAGTAA ACATGACACC TCTAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAAl 62 0 
AAAAAAAA 1638 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 152 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2589 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 



CTCAGTATTA 
CCTGTCAGAG 
GCACTGGATC 
GTCACAAGCT 
TACATGGGCC 
GGGAGAAGAG 
AGTATTCCCG 
GTGGGGTCAG 
ATAGAGGGAA 
GCCAAGCCCT 
CCAACTTGCC 
GACTTTAGAG 
TTATGAGTGA 
TGGCTTGACC 
TTGTCGGCTG 
AGGATCACTT 
TACAAAAAGT 
AGfaAGGCtC? 
ATGCACCACG 
TT7VAAAATGA 
GTAGGAGGGT 
CACTCCAGCC 
TTGAATTGGG 
CACATTTGGG 
GCTATCTGCG 
TCTCTTTAGT 
TACTCCTAAA 
AAAAAAAAAA 
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(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 152 : 

-.^<:CAGGGA GATTTCTCCA TTTTCCTCTT GTCTACAGTG CGGCTACiiAA'TCTGGGArrT 60 
TTTTATTACT TCTTTTTTTT TCGAACTACA CTTGiSGCTCC TTTTTTTGTG CTCGACTTTT 120 
CCACCCTTTT TCCCTCCCTC CTGTGCTGCT GCTTTTTGAT CTCTTCGACT AAAATTTTTT 180 
TATCCGGAGT GTATTTAATC GGTTCTGTTC TGTCCTCTCC ACCACCCCCA CCCCCCTCCC 240 
TCCGGTGTGT GTGCCGCTGC CGCTGTTGCC GCCGCCGCTG CTGCTGCTGC TCGCCCCGTC 300 
GTTACACCAA CCCGAGGCTC TTTGTTTCCC CTCTTGGATC TGTTGAGTTT CTTTGTTGAA 360 
GAAGCCAGCA TGGGTGCCCA GTTCTCCAAG ACCGCAGCGA AGGGAGAAGC CGCCGCGGAG 420 
AGGCCTGGGG AGGCGGCTGT GGCCTCGTCG CCTTCCAAAG CGAACGGACA GGAGAATGGC 480 
CACGTGAAGG TAAACGGCGA CGCTTCGCCC GCGGCCGCCG AGTCGGGCGC CAAGGAGGAG 540 
CTGCAGGCCA ACGGCAGCGC CCCGGCCGCC GACAAGGAGG AGCCCGCGGC CGCCGGGAGC 600 
GGGGCGGCGT CGCCCTCCTC GGCCGAGAAA GGTGAGCCGG CCGCCGCCGC TGCCCCCGAG 660 
GCCGGGGCCA GCCCGGTAGA GAAGGAGGCC CCCGCGGAAG GCGAGGCTGC CGAGCCCGGC 720 
TCGGCCACGG CCGCGGAGGG AGAGGCCGCG TCGGCCGCCT CCTCGACTTC TTCGCCCAAG 780 
GCCGAGGACG GGGCCACGCC CTCGCCCAGC AACGAGACCC CGAAAAAAAA AAAGAAGCGC 840 
TTTTCCTTCA AGAAGTCTTT CAAGCTGAGC GGCTTCTCCT TCAAGAAGAA CAAGAAGGAG 900 
GCTGGAGAAG GCGGTGAGGC TGAGGCGCCC GCTGCCGAAG GCGGCAAGGA CGAGGCCGCC 960 
GGGGGCGCAG CTGCGG?CGC CGqCGJlCGCC? QGCGCGGCCT CCGGRGAGCA GGCAGCGGCGi P2C 
CGetSGCGAGG IRGGCGGCAGC GGGCGAGGAG GGGGCGGCGG GTGGCGACCC GCAGGAGGCC1080 
AAGCCCCAGG AGGCGGCTGT CGCGCCAGAG AAGCCGCCCG CCAGCGACGA GACCAAGGCCl 1 4 0 
GCCGAGGAGC CCAGCAAGGT GGAGGAGAAA AAGGCCGAGG AGGCCGGGGC CAGCGCCGCC1200 
GCCTGCGAGG CCCCCTCCGC CGCCGGGCCC GGCGCGCCCC CGGAGCAGGA GGCAGCCCCC1260 
GCGGAGGAGC CCGCGGCCGC CGCAGCCTCG TCAGCCTGCG CAGCCCCCTC ACAGGAGGCC1320 
CAGCCCGAGT GCAGTCCAGA AGCCCCCCCA GCGGAGGCGG CAGAGTAAAA GAGCAAGCTT1380 
TTGTGAGATA ATCGAAGAAC TTTTCTCCCC CGTTTGTTTG TTGGAGTGGT GCCAGGTACT1440 
GTTTTGGAGA ACTTGTCTAC AACCAGGGAT TGATTTTAAA GATGTCTTTT TTTATTTTAC1500 
TTTTTTTTAA GCACCAAATT TTGTTGTTTT TTTTTTTCTC CCCTCCCCAC AGATCCCATC1560 
TCAAATCATT CTGTTAACCA CCATTCCAAC AGGTCGAGGA GAGCTTAAAC ACCTTCTTCC1620 
TCTGCCTTGT TTCTCTTTTA TTTTTTATTT TTTCGCATCA GTATTAATGT TTTTGCATAC1680 
TTTGCATCTT TATTCAAAAG TGTAAACTTT CTTTGTCAAT CTATGGACAT GCCCATATAT1740 
GAAGGAGATG GGTGGGTCAA AAAGGGATAT CAAATGAAGT GATAGGGGTC ACAATGGGGA1800 
AATTGAAGTG GTGCATAACA TTGCCAAAAT AGTGTGCCAC TAGAAATGGT GTAAAGGCTG1860 
TCTTTTTTTT TTTTTTTAAA GAAAAGTTAT TACCATGTAT TTTGTGAGGC AGGTTTACAA1920 
CACTACAAGT CTTGAGTTAA GAAGGAAAGA GGAAAAAAGA AAAAACACCA ATACCCAGAT1980 
TTAAAAAAAA AAAAACGATC ATAGTCTTAG GAGTTCATTT AAACCATAGG AACTTTTCAC2040 
TTATCTCATG TTAGCTGTAC CAGtCAGTGA TTAAGTAGAA CTACAAGTTG TATAGGCTTT2100 
ATTGTTTATT GCTGGTTTAT GACCTTAATA AAGTGTAATT ATGTATTACC AGCAGGGTGT2160 
TTTTAACTGT GACTATTGTA TAAAAACAAA TCTTGATATC CAGAAGCACA TGAAGTTTGC2220 
AACTTTCCAC CCTGCCCATT TTTGTAAAAC TGCAGTCATC TTGGACCTTT TAAAACACAA22B0 
ATTTTAAACT CAACCAAGCT GTGATAAGTG GAATGGTTAC TGTTTATACT GTGGTATGTT2340 
TTTGATTACA GCAGATAATG CTTTCTTTTC CAGTCGTCTT TGAGAATAAA GGAAAAAAAA2400 
TCTTCAGATG CAATGGTTTT GTGTAGCATC TTGTCTATCA TGTTTTGTAA ATACTGGAGA2460 
AGCTTTGACC AATTTGACTT AGAGATGGAA TGTAACTTTG CTTACAAAAA TTGCTATTAA2520 
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ACTCCTGCTT AAGGTGTTCT AATTTTCTGT GAGCACACTA AAAGCGAAAA ATAAATGTGA2580 
ATAAAATGT 2589 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 153 : 



(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2963 Basenpaare 

(B) TYP: NuklelnsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembliemng und Editierung 

h«rc!98tellte partielle cDNA 

(III) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 153 : 



CjpCAAGACC -.ACCTTCfSETG ACGGSCCTGA- .CM'GC'XGCQC ACAGACTTGG CjCG?-.GTCCAC 60 
CGCCTCGCTG GACAGCATCG TCAGGGATGA AGGGATCCAG AAGCTCGGCG TGTCCTCTGG 120 
GCTGGTGAGG GGCAGCCACG GAGAGCCAGA CGCGTCCCTC ATGCCCAGGA GCTGCAAGGA 180 
TCCCCCTGGC CACGATTCCG ACTCAGATAG CGAGCTGTCC CTGGATGAGC AGAGCAGCTC 240 
TTACGCCTCC TCACACTCGT CAGACAGCGA GGACGATGGG GTGGGAGCTG AGGAAAAATG 300 
GGACCCGGCC AGGGGCGCCG TCCACAGCAC CCCCAAAGGG GACGCTGTGG CCAACCACGT 360 
TCCGGCCGGC TGGCCCGACC CAGAGCCTGG CTGAGAGTGA CAGTGAGGAC CCCAGCGGCA 420 
AGCCCCGCCT GAAGGTGGAG ACCAAGGTCA GCGTGGAGCT GCACCGCGAG GAGCAGGGCA 480 
GTCACCGTGG AGAGTACCCC CCGGAACCAG GAGAGCGGGG GCGCACAGGG CTTGCTAGCA 540 
GCCAGCCCCC AGAGCAGAGG AAAGGCATCT TGAAAAATAA AGTCACCTAC CCGCCGCCGC 600 
TGACGCTGAC G6AGCAGACG CTGAAGGGCC GGCTCCGGGA GAAGCTGGCC GACTGTGAGC 660 
AGAGCCCCAC ATCCTCGCGC ACGTCTTCCC TGGGCTCTGG CGGCCCCGAC TGCGCCATCA 720 
CAGTCAAGAG CCCTGGGAGG GAGCCGGGGC GTGACCACCT CAACGGGGTG GCCATGAATG 780 
TGCGCACTGG GAGCGCCCAG GCCGATGGCT CCGACTCTGA AGGCAGTAAT GAAACTTCAA 840 
TTTGAACCAT CAGTAATGAA ACTTCAATTT GAACCATCAG GAAACCGTGA GGCAAGCCCG 900 
TCACCCCACA CAGGCTGCGG CATCACCCTC AGACCTTGGA GCCCAAGGGG CCACTGCCCT 960 
TGAAGTGGAG TGGGCCCAGA GTGTGGCGGT CCCCATGGTG GCAGCCCCCC GACTGATCAT1020 
CCAGACACAA AGGTCTTGGT TGTCCGAGGA GCTCAGGGCC TGTCAGACCT GGTGACAAGTIOBO 
GCCAAAGGCC ACAGGCATGA GGGAGGCGTG GACCACTGGG CCAGCACCGC TGAGTCCTAA1140 
GACTGCAGTC AAAGCCAGAA CTGAGAGGGG ACCCCAGACT GGGCCCAGAG GCTGGCCAGA1200 
GTTCAGGAAC GCCGGGCACA GACCAAAGAC CGCGGTCCAG CCCCGCCCAG GCGGGCATCT1260 
CATGGCAGTG CGGACCCGTG GCTGGCAGCC CGGGCAGTCC TTTGCAAAGG CACCCCTTGT1320 
CTTAAAATCA CTTCGCTATG TGGGAAAGGT GGAGATACTT TTATATATTT GTATGGGACT1380 
CTGAGGAGGT GCAACCTGTA TATATATTGC ATTCGTGCTG ACTTTGTTAT CCCGAGAGAT1440 
CCATGCAATG ATCTCTTGCT GTCTTCTCTG TCAAGATTGC ACAGTTGTAC TTGAATCTGG1500 
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CATGTGTTGA CGAAACTGGT GCCCCAGCAG ATCAAAGGTG GGAAATACGT CAGCAGTrrn s«n 
GCTAAAACCA AGCGGCTAGA AGCCCTACAG CTGCCTTCGG CCAGGAACTG aSgSSiLS 
GGGCCCTCCC CGCCGGCCCC CTGGGTCCCC AGTGTTCGCT GTGTGTGCGT ^JgtJSctgJ 6B0 
CTGCCATCTG CCCCGGCTGT GTGAATTCAA GACAGGGCAG TGCAGcSa GGSGGTC?ml!S 

aggagccctg ctgaggtcac tgtggggcac ggttgccaca cggctgS SScA^SGiaJS 

GTCATTCTGT GACCACCACC CCCTCCCCTC ACCGCCTCCC AGGTGGCCCG GSGSG^lGlBfiS 
GTGGGGATGG CTTTGTCCTT TGCTCCTGCT CCCCGTGGGA CCTGGGACCT TAAAgCgSgi 
CAGGTTCCTG ATTTGGACAG AGGTGTGGGG CCTTCCAGGC CGTTACATAC C^^^GcSJiqpS 
TTCTCTAACT CTCTGAGACT GCGAGGATCT CCAGGCAGGG TTCTCCcSc SgtcS^oJS 
r^^ll^^r-l C^^T^GCTT CAAATGGCCA ATTGTGCAGA GGGACAAAG^ CaSg?S?^?JS 
CTCTTCAACG GTTACCAAAC TGTTTTTGGA AATTCACACC AAGGTCGGGC CCACTgSgSJsJ 
CAGCTGGCAC AGGTGGCCCG AGGGGCTGTG GAACGGGTCC CGGAACTGTC aSSJct?????? 
GATTTTAGCG TTTCCTTTGT TCTTCAAATC AGGTGCCCAA ATAAGTGATC aSgSS^pS 
CTTC.CA.^nT^^GAGAAACCA,,,T^^^^^^ 

CACTGTTTTA AACTTGACCC TGATGAAAAT GTGAGCACTG ??J^TGGG^43o 
AGGAAAAGCG TATCTGAAAA TGGTCCAGGA CAGGAGGATG AAATgJ^GATC CcISlGTcJSlfin 
CACACCTGAA TGAATTATAC ATGTGCCTTA CCAGGTGAGT GGTCTT^^GA aSSSSSs^S 
^^^JJfJJS'^ TTTAAACGTT TGCCCCTGGC GTTTCCTAAG TACGAAAAGG ^S^JJJJ^J^SsS 
TTCGAACAGT CTCCTTTCAT GACTTTAACA GGATTCTGCC CCCTGAGGTG TAA^^J^SJ^fiSS 
^illlr^nll ^"^^^^^^^ CTCCACAGCC AACATCACGA GGTGTMTT? ?S?S272S 
CAGAACTGTT ACCAAAAAAC AACTGTCAGT TTTATTGAGA TGGGAAAAAT GTA^CCTA?276S 
TTTTATTACT TAAGACTTTA TGGGAGAGAT TAGACACTGG AGGTTTTTAA cI^SSLS 

S^??? G?SJ^ S^"?? r^"^^^^ ^''''^^^ ss?SgS 

S^S?? ^^^^'^^ GGGAGAGGAA GGAGAGAAGA AGAAAAAAAA2940 

2963 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 154 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3234 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
(G).STrang: einzeP ■ 

(D) TOPOLOGIE: linear ^ 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 

hergesteflte partielle cDNA «=u>"erung 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(III) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vll) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 154 : 



^^^^^^^^^^ CCGGGGCTAC GGGGCAGCCC CGGGCGATGA GGGGCCGGCG TTGACCGGGA 60 
AGAGCGGGCA CCGCGGCAGT GGCTCCGAGG GGACCCGCGA TGGCAGCGCC CTGAGAGGAG 120 
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GCTCCAGGCA GGGCGGGCTG 
TGGCGACGGG GGCAGAAGCG 
CTCAGTTGTC TAAACTTCGG 
TTCACCCCCC TCCGCCCCCG 
GGACCAGGAA CCTCCAGCGC 
GCTCGGCGGC GTCCCGGGGC 
CGCGCCTCTC CCCCGCCTCC 



GCCGGAGCTG CCAAGCGTCA 
TGCCAGCGCC GCCATCTCGG 
CAAGGCGCAG AGGCAGAAGC 
GGCAGAGCTG CACCCGCTGC 
TTTCTGTCAG AAGTTGCAGC 
CTTGAAGAGC AAAGAAATTA 

T A 2^ T frnT --'^^ 7.7^ T'Tf f*; 

CATCTTCCGT ACACTTCC^?^^: 
CACGCTTGAG GCCTCTTGGC 
GGAGAGCCCT GATTTCCAGC 
ACAGCTCCTG GAGCTTTTTG 
TCTGCACCGA ATTTATGGGA 
CAACATTTTC CTCAGGTTTN 
TTGAAATATT AGGAAGTATT 
AATTTCTAAT GAAGGTTCTT 
CTCAGCTAGC NATATTGTGT 
NAGTNGATCA GAGGACTGCT 
TTTTTAGGAG AAATTGAAGA 
GAAGAGCCAC TTTTCAAGCA 
GAAAGGGCAT TGTACTTNCT 
ATTGATAAAA TTCTGCCAAT 
GGNAATCCGA CCATTGNTAG 
G7UVTGGCAAG CTTTTCGATG 
AAAGAAGGAA TTGGAACGTG 
AGCTCTACi\^. . A^VVCAG^TA 
CGAATAAAAA AAAAGCCTCC 
GAAATATGTA AAAATTACAA 
TTTTNCTNGG CAACTGTNAA 
TGTATCATGG CCATAGTATA 
CTGAAGTTTC ACAGAAATGA 
GAGTGGTAAG AATTATGACT 
TCTGCTCTGT ATATTTTTCC 
TACATCCTAG GAAAAAATAC 
TTTGTCTCAC CCAGNAAATA 
TAAATACATT ACTGTACTCT 
T7VAAGNCACA AAATNATAAA 
CTCATGAATA TCCCCCNTTC 
GGCNAGCTCN AGGTGAATTA 
CTCTNCAAAN GGCTNGANAG 
TAGNTCCCTC CTGANNCCCA 
TNACAGAGCA CNTAGTTGTN 
CTCTGTA'GAG CTCTGAAAAG 
AGTATTTCTC ACATCTTTTG 
GTGGAAAACT GTTTTGTAAT 
TCTATGTTTG TATTTTGCCT 



CGCTGGCAGC 
ACGAGAGGCG 
GCTCTCTTCC 
CCCTTCCCTC 
TGAGATGTGG 
CGGAGGGCCG 
TCCTGCCGTC 
GGGCCGCGGA 
CCTCGGAGAA 
GCTCCCAGGG 
CCCAGCTCAA 
AGTGTTGTAT 
AAAGAGCAAC 
,:>ATCAGCGTA^ 
CA^\GTGATAA 
CTCACATACA 
CTAGCATTGC 
ATAGTGAAGA 
AATTTCTTGG 
ATATATGAAA 
ATCAATGGCT 
ATTCCTATGC 
TGTANCAGTT 
GAAATTTTGG 
AATCTTAGAT 
GATATCCAAG 
NGGAATAACG 
TANTGTTTGC 
CACTNGGTAT 
ACCTTACTAG 
AAGAATTATG 
..GTs5CT*i'ACAA 
CACCTCTGCC 
AACAAACCTC 
ATGGAAAAAT 
TTGTT^CCTT 
ATGAATTTTA 
TGAATTCTTC 
CTTTTATAAT 
TTCCTAAAAT 
TGATNNGGGG 
GGNAATTTAN 
TAAAAGCTGG 
CTCTNGCNAA 
CCCNAGCTTG 
GCAGGGCCTT 
NGGGATGGNA 
CACTGNCCTG 
GTTGACTATA 
TTATCAGAGT 
GAAAGATCTT 
TAAAAAAAAA 



GGCCGCTGAG 
CGCTCGGCAC 
ACCGTCTGCG 
CGTCAGCCCC 
CCGTGAGGCG 
TGGGGCCGGG 
TCCGCCGCTG 
GATGTCGTCG 
AGTGGACGGC 
CTCGTCGCAG 
AGATGCCACT 
ACTGTTTGAT 
ACTGAATGAA 
irCTGATAvVr 
TCCAGATTTT 
GTTGGTATAT 
AAAACGATAC 
TCCCAGAGAA 
ATTAAGAGCA 
CAGAACATTT 
TTGCATTGCC 
ATACTGCAAA 
CCTGGAGAAA 
CCAAAAACCT 
GTCATTGAAC 
TGTGTATCCA 
AATATATTCT 
CAGTTTGTAC 
ACAATGTGCT 
CTCATACAAA 
GAAAAAATTA 
CATGCACAGT 
GGATAGGCAG 
ATCAGTATAA 
ATATNNNGGA 
TGTCTAATCA 
TCATCTATGA 
TTTGATTGTG 
GTGCTTTTCA 
AAAACTAAGG 
GGAATTACCT 
GGCAAAACCT 
GAAAGTAAAC 
TTCTNCCAGA 
CCTNCTNCAA 
TNCCAGTCCT 
GGNCTTTNGA 
GCTTTATTTA 
TAGAGGTCTt 
ACCATTCCNA 
CATTGGGGGA 
AAAAAAAAAA 



GTGCTGGCCG 
CCGCACCCCC 
CGCCCAGAGT 
GGGAGCTCGC 
TTGGCGGGCG 
GCGCAGGGGC 
CCCGTGCCTT 
TCGTCGCCGC 
TTCACCCGGA 
TTTCGCAGCC 
TCAAATGAAC 
TTCATGGACT 
CTGGTTGAGT 

GATCCAGAAG 
GAATTCTTCT 
ATTGATCAGA 
CGTGACTTCC 
TTCATCAGAA 
CAATGGTGTT 
ACTGAAAGCA 
AGGATTAGCT 
GATACAACAC 
GCAGTCAGAA 
CT^CT^CAGTT 
GTTCTCATTT 
TAGTTTGNAT 
AAAATTTNCC 
GAAAACCCTA 
GCTGAAAGAC 
GAGGAGCTAA 
ATTu-rCAGCA 
AGNNTTTTGT 
TATAATTNAA 
CTAAACGTNA 
TTGGATTTAT 
TATGAGTGAG 
TTGCACATAG 
CACTGCTGCA 
TATCATCCTT 
GCCCTNAACC 
NTAAATCTNN 
CAAAATTCTT 
GTGGTAANCA 
NTTNCATTCC 
CACAACCTGT 
GNTCCCACAG 
AAGGAACTGC 
GTANTGTTTT 
ATCTCTTAAC 
TTGAGCAGCA 
AAGGGGGGTA 



GCCGGCTGGC 180 
GTGCCCCCGC 240 
CAACAACTTC 300 
CGCGGCCCGG 360 
CCGAGGAGAA 420 
GCGAGCACCC 480 
GCAAGCAGCA 540 
CGGCGGGGGC 600 
AATCGGTCCG 660 
AGGGCAGCCA 720 
AACAAGAGCT 780 
CTGTTTCAGA 840 
ATGTTTCA?!.^ 900 

AGGATGAACC1020 
TGAGATTTTT1080 
AATTCGTACA1140 
TGAAGACTGT1200 
AACAAATTAA1260 
GCTGAACTTC1320 
GAACATAAAC1380 
TTGTTTCATG1440 
TAACAGAGCC1500 
AGAGGTGATG1560 
CAAAAAAATT1620 
TCAGGTTGCA1680 
TGAGGAGAAC1740 
AAAGAACACT1800 
ATGGNAAATN1860 
AGAGAGAGAA1920 
AGCTAAAGAA1980 
ATACAAGTGC2 040 
ATGCTTTTTT2100 
AAGGCCAATT2160 
GCCCTGTGNC2220 
TGTGTCACTT2280 
ATAATTATGG2340 
ATATGGNTAG2400 
ANACCTTAGT24 60 
ACCCNTTCTC2520 
CCTCCCTCAA2580 
CCAGGCTTTT2640 
CAGATTGTTC2700 
GATGGGTAGA2760 
NTCCTCTTNC2820 
CCTTNCANCC2880 
TGTNGGNTGA2940 
AGTAGGCTTC3000 
TACTTGGTCA3060 
TTGCAGTTGT3120 
TTTAATAAAG3180 
GCCA 3234 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 155 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
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(A) LANGE: 3080 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure ' 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Edltiemna 

hergestellte partielle cDNA «=uioemng 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii)ANT|.SENSE:NEIN 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 155 



GCGCAGGCGC AGTGGTGAGC GGCAACATGG 
GTGGGGTTCC GCAGCCGCCG GATCCCCCAG 
TCGAAAATGA GGATGAAGAC GATGATGACA 
TCATTGACGA GGAAGTGAAT ATTGAATTTG 
ACGGAATTAA GAAATTACTG CAGCAGCTTT 
TAACAGATCT CTTAATTCAA CAGAACCATA 
CAQ^irvC^iANmiS. v^i^ATGAxdAT . ATGGATGAilG 
ATTTAACTGA AAGAAAGGGT ACGCAGTGTG 
TCTGTGAGAA .GAACTGTGAA AAGAGCATGG 
CCACCAAGCC TGTGGGCCTT CTCCTAAGTG 
CTCTGCCCAT GTACCAGCAG CTTCAGAAAG 
CATGTGGGAA GTGCTACTTT TACCTTCTGA 
ACAATTCCAA AAAGAAACCT AGCAACAAAA 
AGGAAGAATT TTTCTATGAG AAGGCAATTC 
GCGACACTTG TCTGGGAGGC AAATGGTCTT 
CTGTGATGTT AATTCCAGGC GACAAGATGA 
TATCTGTCTA ACCCATTTCC AATGGACAGT 
AACTCAGTGG AGATTTACTG ATVAAACTCAG 
AGTAGGGTTC TGTCCCATGT GTCTCTGAC7V 
TGGTCAAATT ATGAGTGGTT GATTTAAAAA 
GTAATTTAAA GAACTCAATA AAAACTTCTA 
TATTTTCTTC AAGACCGTCC TGTGGATGTG 
ATCCAGCAGT TCAGCCATCC AGCTACCTTT 
GAGTCACTGG AGAGTGCATC TCTGTTCAGT 
CTTATTCATT GTTGACACAG GGGATAGGTG 
TTCACTAGGA GGCAGATTAC TGAAATAGTA 
AGAGATTTCT GAGGTAATCC TGATGTAGTT 
GACCCACTCT GGCATCTTCT TGGTGATTGA 
CTGCTTATGT GTCAGCATTA AGTAGTTACC 
AAAGTAACCG GACAGAAGAG CTTTCTTTAT 
AGGTTCTGCA TAGGGAAGCT CGATTCGCTT, 
ATCTGCCATT CTGAGTGCTG AACAGTTGAG 



CGTCCAGGTC TAAGCGGCGT GCCGTGGAAA 60 
TCCAGCGCGA CGAGGAAGAG GAAAAAGAAG 120 
GTGACAAGGA AAAGGATGAA GAGGACGAGG 180 
AAGCTTATTC CCTATCAGAT AATGATTATG 240 
TTCTAAAGGC TCCTGTGAAC ACTGCAGAAC 300 
TTGGGAGTGT GATTAAHCAA ACGGATGT'J'T 160 
ATGAGGTTTr TGGtt5:CATA AibcCTTTTAA ^20 
TTGAACAAAT TCAAGAGTTG GTTCTACGCT 480 
TTGAACAGCT GGACAAGTTT TTAAATGACA 540 
AAAGATTCAT TAATGTCCCT CCACAGATCG 600 
AACTGGCGGG GGCACACAGA ACCAATAAGC 660 
TTAGTAAGAC ATTTGTGGAA GCAGGAAAAA 720 
AGAAAGCTGC GTTAATGTTT GCAAATGCAG 780 
TCAAGTTCAA CTACTCAGTG CAGGAGGAGA 840 
TTGATGACGT ACCAATGACG CCCTTGCGAA 900 
ACGAAATCAT GGATAAACTG AAAGAATATC 960 
GATGGGCTTG TTTTTGTAAA ATTACCAGAA1020 
ACTTTATTCA GATTAAGTTC CTCTACAAAA1080 
CATTTACAAA ATACCAGTTT TTTAAAATTT1140 
CTTTTCCAAG AAGAAGAAAA GCATGGAGTC1200 
TTTTTTATTT TAAAATAATA TACACAGTGT1260 
AAATCCGTCT TCGCGTCATG TATCTCCCAT1320 
GGGACCCTGC TGCACCTTGT GTTTGCTGGG1380 
TTCAGGGCAC GTCTCACACA TTTGCTGTTCl 4 4 0 
ATCCACTACT TGCTGTAGAA TGTCCTTACT1500 
TTGTGGTACC AGCTGCATAA ATAGTTCAGG1560 
GTTCTCAGAA ATGCTGAATT TATGGAAGAG1620 
GTAACCAGAC AGGGGATGCA GCTGAGCAAC1680 
TGATCCATCA ACATCCCGAG CAATCTGCAT1740 
GTTTAGAGTG TTTTCCTTGG AGCCAAAAGC1800 
GATAATTTCT AAGAGTTCAG CTCGAATAAC1860 
GAAGTAATCA CGACACCACT TTTCCACACA1920 
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GTACTCACTG CTAGAATTCA GAGTTGTGTC TTGGTAAGCC TTGTAAATGC TGATGAGGGTl 9B0 
AAAGTGATCT CCTTCGGGAT GTAAAAATGT CTTCCAACAA GTCAAGGCAG cSJS^AgSLS 
ACATGTGAAA AGCAATTTGG AGCTGTTACC ATGGCCGCGA TTG^aSaS^SS 
TTCATCTACA CAGTCAAATT CACAGGACGC TAAGATAGAC TTCGAGAGTT GlScSGneS 
AGGAAACTCT GACATGATGA TTCCAAATTC AGAAAGATTT CCATCATTAT CCAGTG§??C2220 
SS^^Ji^^ AAGTCTTCCA ATGCCTGCAT CAAACTTTCT GGTGCTGGTC Jg??ca?gS228S 
GTCACAGTGG CCTAGGCCCG CAATGTCTAT CCTCTTCATA AAAAGCACCA TGCTTrTTAT^^Jn 

gttggcttcc tgcatttctg ctggcttcag tggcgtcatg tctttgS cSISSc242S 

AGTGTACAGG CAGAAAAATT TTCCTGAAGA AGATGAGCCA AGAATCTGCT TG^^Stc^SJcS 
TGCCTGGCTC TGGCTGATGG GCTGCATGAC GAGCGAGTTT GCTCTTATtJ JcGGctJgJSbIJ 
CACCTTTCTT CTTTCCACAC CCACATCGAT AACAAATCTG ACtSgTTGC ^CCAGMS^tsS 
AAACTCTCCA GAGCTAGTAG TTAACACCAC TCTTCTTTGA TAAAC^TGGC SSSJSJ^fiSS 

TTCAAAGATA AGGCGTAAAA TAGACTCAAA AGAATCCTTT TGAGCCTCAC TAAGGTAC^C28aS 
AACCTCCACA GGGTGTTTAT TTTTCACTTC TATGACAGGC ACGTTTCCAT SJ^G^SSSS 
GAGTTTGCTG ATCAGGTGAG GTGAGGAGTT AATTATGAGC TTCAGTTCTG JJcJJgJJIgBO 

I^^^^^'' ttaagaagtc caagtaacac atcagttgca atgcttcttt GMG^caSeS 

ATCTAAGATG ATGACCCCAT "v-^i'-xj.i v,Ait,AATATC3060 

. 3080 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 156 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2407 Basenpaare 

(B) TYP: Nuideinsdure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKpLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierunq und Editlerunq - 

(Hi) HYPOTHETISCH:'nEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 156 : 

GAGTGAGTGA GTGTGTTGCA TCGAATTAAG GACTCTTGAA GAGAAGAGAG GTCCATTCAG 60 
GGTTGTCCAG ATTGAAGTGA GGTCTCACGG TGAAAAGAAA AGGAAAATAT TCAGaSSc 120 

rl^l';^'' ^^^^^'^ agtaaatgaa cttctgcaaa aattccagca aS??aggI^ llo 
gaacttgcag aaatgaaaag atactctgag agctcttcaa aactggagga AGATAAAGAT 240- 
aaaaagataa atgagatgtc gaaggaagtc accaaattga aggaggcctt gSc^Sc 3^2 

^fr^J^of'^ CCTACTCAAC AAGCTCATCC AAAAGGCAGA GTCAGCAGCT GGAGGCGCTG 360 
CAGCAGCAAG TCAAACAGCT CCAGAACCAG CTGGCGGAAT GCAAGAAACA ACACCAGGAG 420 
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GTCATATCAG TTTACAGAAT GCATCTTCTG TATGCTGTGC AGGGCCAGAT GGATGAAGAT 480 
GTCCAGAAAG TACTGAAGCA AATCCTTACC ATGTGTAAAA ACCAGTCTCA AAAgSJ^^ tlo 
AGTGGATTCC TTGGCAGGAC ACTGCCCCTT GTCATCTGTC TTTGTGTTAG AtJc^g?? 600 
GTCGGCAGCC GCTGCCATTG TTCTCATTCG TGGTATGCAC TGTGGCCTAG CGTAgScS 660 
CCCTTTCCAA AGGTTTCTGA GGACTTCTCC CAGGAGAAGA CTGCCCGCCT SgAACTgS 72? 
TAGAGACTTC AAACCAGCAG AGGTGAAAGT CCCTGTCATC CCTTCAGATT CCAGAGCTGG 78^ 
GATCAGCCAT GCCCAGAGGT CTGGTCCTGA TGCTGGCAGG GGGGCCCCCT cS??MCCC B40 
l^^^^"""^^ AGTGGCTTTA TCACCACCGA GTGATGTGCT GAGGCCTCCT GCAGTgI^TC 900 
CTCCTTCCAT TCCTGTACTC GGGCAGTGCC ATTCAGCACA GGAGAGCTCT TTTTGCCTOT 960 

ggctttcaat tccaaaacat gatttaattt. ctaactaaat tagtatggca ctSSSioIS 

AGTATCTGCT TAAAACCCTT CATCATGATA TCCTGTGGAT TTAAAAACTC TAATTcJItcISsS 
I'Zl^.llll '^^^^^^"^^ TATATCTCAT CACCCTGCTT A'T^TTC l^^lHuo 
GCACTATTAA CTAAAATATG AAACTTAAAA ACAAAAGCAA GTTGTCCTTA AAAGTTCTTT1200 
.., TTTTA.«6'''AA .AT,TGT'^,Gr_Cr.; ,TACTGCAflA^. • rr-TA1.,v'- .^•.^TTTCtTC^ CTGSS^S^ 
CTGTGAAGCT CAGGAAATCC AAACATTTGT GTTTCAACa.. CGdACAG^I^ ASGiciSxiazS 
TACAGCCAAA AGAAATGCCT CATAGTTCTT AACCTCAACT TTTGTAGAAG TSSSScnsS 
lll^l^ltl "^•^^'^T^^C TCATAAAGAT GTTTTCATAT CTGAACTCCT SSgmLS 
AATTACAGTA GATTATATTA ACAAAATACT TTTTAGGTAG CCATGCTTGA GACTTT^TAAISOO 
AAATATAACT TTTTCCTTAA AGTTTTCAGC TATAGCAAAA GGTAGTTATG TATG^^issS 
CTAATATGAG CTGCCACCAA CACCCCTAGA ACTTTCAGCC ATGGTGTCTT CAGAaSSmwS 
GCGCATTTCT GAATCTAGCA AATCCTCCTT TTACCCGTTG AATGTTTTGA ATGcJSgIJJIbS 

tctaccagcg cccataaatg atctctagaa ggactgttag taccaatctg ??TScSnJS 

TTGAAGCTAA AAACCCTGAT ATGGTAATAT TATGGTGCAT AGCAGAGGTC TCGGAA^IbOO 
AATATTTCTG TTCACTTTAC TTTCAGGTTA AAAATGTTTC TAACACGCTT gS^^JJ^JJJssS 
TTATGGCATT AATCTTGTTG AGGGAGAGAG ACAGAATCCT GGACTCTCCA AAGTaSSIIS 

S^SJS ^^^^^^'^^c^ gacagggccc atgtcccaca aggctgSS ^JSS^ilsS 

GTGCTTGGCT GTGCTGGATG ATATGTTGAT CTGTATTGGA TAAGGACCAA TGACAGCAAA2040 
GCAAAAATGG CTTTAAAGCT TGGTGTTACT TTTCTTAAGT TGTTTA^TTA TaJSS^JJS 
ATTTCAAAAA TGCTCCAAAG AAATGTGAAA GGACCTTTTG TCACAGCACT TCAGAA^S^JeS 
CACAACAGCC CCTTCTGCCC CCGCACAGAA ATGCTGCAGA GTATATA^ CT?g^a?222S 
Sl^SJJSf .T^CCTGACGA GGTGTAGCCT TTTATCTTGT TTCCGGATGC ATA^JS^Wp'sS 

l^^"^"^ aagttattgg agaaaataaa cttgtttcat tttgcaaaaa aaaaam^Joo 



2407 



(2) INF0RI\4ATI0N OBER SEQ ID NO: 157 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1625 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editlemna 
hergestellte partielle cDNA -^uiueiung 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 
ANTI-SENSE: NEIN 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
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(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: f57 : 

TTTTTTTTTT TTTTTTTTTT TTTTTTTTTT TTTTTTTTTA AGGTCATCTA GTTGTATTGT 60 
ATCAGAACAA GCAAGGAAAT CCCATAATGT TCTTTCAACT GTTTTTACCT ATAAGATTTT 120 
GCAACCAAAG ACTTTCGGCT AAGATGGCCA CAGGACATTT AACTTGTAAG GGCTAGTATG 180 
AAGGTACTAC AGGTATAATG CACATCATCT AGCCCACCAG GAAGGAAATA TGcSSS 24^ 
GCTGTCCCAG GACAAGGATC TCTAGAGAAA AGACAACCTA clZl^l^ III 
GCTTGCTGTT TTCCAAAACA TTTGTTGGAA GAAATCACAT GACACATGTA TCAGGAACAT 360 
.^. TTTCTAATTA TGTATATAAA. TGGATATGTG ATATGTGTGC TATTTGTGTG CT^^-fi-r?? Itn 
:^S2:C:^:-;-C^ C--^;^t-^Cil' rCTGGGTC^^ AAATCiAAGA/^ 
CCACTGGTTG TCAC"t'AGAC AGGGAAAAAA AAAAGAATGG GGAAAAATGC ATGACAGAGT S^"'" 
CTTTACTTTT AAATGATTAT CGATACACCA AGTAATACAT GTAACAAGTT CTT^SS^? 6^0 
ATCATCTAGT AATTTTGATT AAGAGAAACT AAAAGCAGCC CAAACAATTC CACTaSSS 660 
CACTGTTCTA ACCATTAGCA AGAATGGACT ACTTTAAGGC TGGCTGCTGC ScISgG 72a 
TTACAAAGAA CTATTTACTA CTTTTTCATA GATAAAGCCC CTGACCTTCA AGA^gS?? 78^ 
AGGGAAAAAA ATTATTTAAT CCCTTCCTTT CTTCAAAGAA TTGTTATGTG ct????™ IIq. 
rJil^^"^ AGATCTAAGA AAGAAAAAGT CAACACTGAT ATACATGTTG CTTGAGCCAA 900 
AAGACATAGG AAAAAAAGAC AACATATAAC CATTAAATTC CTAAGAAATA TGAGCTAAA^ 960 
AGATGAAATC TTTAGATAAT TTCTAAGTCT GTACAAAAAA GCTAGATTTG CTACTCTC^^JIS 
AAAAGTGGAA GGACCTATTA TATAATATAT GGAAATAATT TAATGCCATA TCATAAGAAT1080 
GTAACTAGAG CTGTGCTAAG CTTCATATTC GTGAGGGCAT CTAAAATGCC ACTJ?^SJcn4S 
ACAGGTGCTT CTCTCTTCTA TCCATTTATG CGGTAGTTTT CATGGATTTC TGGCcSS?§j2oS 
TCACAGACAA AAGCCAAGAG GTTGTCCAAG ACTTCATCCC TGTTCTGCCG GAAGTATGTC1260 
TGGAGGATGG TCATCTTCTC CTGGGTCTCC TTCTCCACTT CAGTGCTGCA ACTG^S^CGGJalS 
GATCCCAATG CCGCAGCTTC CTTGGCCTTG AATTCTTTCT CCCTCTGCAG GCGG^S^SiaeO 
TCAATTTCAG CCTGAGCTTC TTCTTTGGCC TGCTTCAGCC TCCGGTTCTT tS^SgCGgJ^S 
GCCTCGGACA CCTTCTCGGC TGCCCGCTTC TCGGCCTGCA GCAGCTGr^G S^CcSg- sJo 
GA.Cl,Ga:(:TA(3 CC/>7f:GCi3GC- AGCa^.TTCTG AGAGCAAGGC AAGCGGCCTA-AGGCACCTO'-iSfeO 
AAGGCCCCTT GGGTCAGCTG ACACAGCCGC CCACAATCTG CGGT.TGcJS ??GScciGci620 

1625 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 158 : 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1402 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen 
hergestellte partielle cDNA 

(lii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



durch Assemblierung und Editierung 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 158 : 

IJ^^^If ^ GCGGCGGTTC GCGTTTCTCG TGTCCGCTTG ACTGACAGCT GCGCGGCGGG 60 
AGCGGGCGGC GCGAGCGGGA GGCGGCGGCG CAGAGCTTGG GGCTTCCTTG GTCGCACCCA 120 
CCACCTGCCT GCCCACTGGT CAGCCTTCAG GGACCCTGAG CACCGCCTGG TCTCTTTCCT 180 
GTGGCCAGCC CAGAACTGAA GCGCTGCGGC ATGGCGCGCG CCTGCCTCCA GGCCGTCAAG 240 
nrrZn^ln'' ^^^^^^TCAA CCTGCTCTTC TGGCTGGGAG GCTGTGGCGT GCTGGGTGTC 300 
GGCATCTGGC TGGCCGCCAC ACAGGGGAGC .TTfGCCACGC TGlCC^CTTr CT-cScxTCr ^fiO 
.;TGTCuGC'i. JJAACCfSST^^gArb^rCiHCCi^&CGCC^tTc;-': ;'^^fCA^tGGCTTS?G ^20^ 
GGCTGCCTGG GTGCCATCAA GGAGAACAAG TGCCTCCTGC TU.CTTTCTT CCGGTGCTGC 480 
TGGTGTTCCT GCTGGAGGCC ACCATCGCCA TCCTCTTCTT CGCCTACACG GACAAgS?^ 540 
ACAGGTATGC CCAGCAAGAC CTGAAGAAAG GCTTGCACCT GTACGGCACG CAgJJc^CG 600 
TGGGCCTCAC CAACGCCTGG AGCATCATCC AGACCGACTT CCGCTGCTGT GGcSctJcA 66^ 
ACTACACTGA CTGGTTCGAG GTGTACAACG CCACGCGGGT ACCTGACTCC TgSgSJS 120 
AGTTCAGTGA GAGCTGTGGG CTGCACGCCC CCGGCACCTG GTGGAAGGCG CcSgSIcG 160 
AGACGGTGAA GGTGTGGCTT CAGGAGAACC TGCTGGCTGT GGGCATCTTT GGGctSgCA B40 

Ir^^t^.f-'^ gcagatcctg ggcctgacct tcgccatgac catgtactgc c^Sgg?ca 9oS 
aggcagacac ctactgcgcg taggccgccc ACCGCCCGCT TCTCTGCCAA AAGGACGCCC 960 
ACGGGGAGAT GGCCGCACCC ACAGCTGCCT TTCCCACCAC CAGCCTCGGT GCTCTGCCCCIO2S 



ATGCTGGGAG GAGGGAGGGA GGGACAGGTG CCTG6AGCCC CCGGAACCCT GTTTCTGGAA1080 
GGCCCTGGCT CAGGTGGCTT CAGGGCCTCC GGACCCCCCC TGGGAGGGGT GGcScG^^n^S 
TGGCTGCGGA ACCCAGGGCA GGGGTGGGAG GGGCCTCCAG CACTTTTTAT ATTTACGTAT1200 
TCTCCAAAGC AGTGTTCACA CGGGAGCCAG CCTGTGGCCC CCAGCCTCCT GGAAAACAGGi26S 
r^^rrrrlrn J^^^^^^^^ TCTTGGCATC CTGGAGGTGG CCCCACTgS ^S^GC^cJ'fS 
A^SJ^S CTCCTGGTGCJ380. 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO; 159: , . 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2159 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Edltieruno 

hergestelltepartiellecDNA ^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 159 : 



TAGAATATTC ATGTGAGTTC ATTCCTCCCT GCTGAGATTG TTCAGCTCCT CCTTCCCTGr fin 
TATACCGACT GGACTTGAAC ACTAAGTCTT CAATAGCTGA GATTCTCcS cSIJtSaC 120 
TTGGAGGCAA 6AGCAGATTG GTTGTTTCAT TATGGATGGA GGGGATGATG GTAaJSSt ill 

IJISJ?^*" aggtttgtgt ctgaggcaga actagatgaa cggcgcaaaa gSSgcS^ Wl 
agaatgggag aaagttcgaa aacctgaaga tccagaagaa tgtccagagg aggtttatgJ III 

a^SrSJS fl^^^T^ GGCTACAGGA ACAGAAGGAC AGgS^Sg^ AgSSS Z 
GGAACAGTTC AAATTCAAAA ACATGGTAAG AGGCTTAGAT GAAGATGAGA CCAACTTCCT 420 

tctcgacagc aggaactaat agaaaagcaa cgaagagaag aS^SgS IbS 

ATAACCTCAA GAAGGTT.GGA ATTTCTCAAG S^IgJJ mS 
r^'tllll?' ^^^^'^f'^-^ GAAGCATAAG AGCTCAGAGA GTGGCAA^a ^ciG^ii^G; 6^1 ' 

ctgaaaccgg accctgagcc agatgacaag aatcaagagc cctcatcctg caagtctc?? ito 

GGAAACACCT CCCTGAGTGG CCCCTCCATC CACTGCCCCT CTGCTgSgT AtcJaSgS 78^ 
ATCCTCCCAG GCCTGGGTGC CTACTCTGGG AGCAGCGACT CCGAGtSaG JJSgIcaS IaO 

gaaggcacca tcaatgccac cggaaagatt gtctcctcca tcttccgaac caacacc??c qnn 

^^rSSSS^ CCTAGTTTCT CCGTCCCTAC ACAGGGAGCT CCT^CcS^G GCTA^SgG III 

accgttcatg ctgcctatag gcattatgtc cctcaaaaaa aaactccttt gcctgcmccioIS 
tgtgtacaac atgacatttt taaccaatcc aatctaaaaa tgtgccagaa tccacSg^gJSso 

GCCCGAATCG TGTTTGGTTC CTCTTTCTAC TCCACTGCAG ATGACCAAAC CTGTrrrrSJJ^S 
GCCACTTTCC TCACTGATAT TGGGAGGAGG GCAAGGCCCA GCCG^^C ScJSnJ^S 

?SSctS? ??c^SgS cSSS" TGGGTTTTA? ?gS????^J 2 S 

ItlltZ CCCGACAGCA CAAAGAAGTA AGGGCAGTTA TTGGACAGGT GTTATTTAAAl^pn 

CATTCTATTG TAAATGAATG TGTTGTTTGG TTCTACTGCA TTGTGGAGCA TGCG^GG^JasS 
SS?^^^'' CCAGGTAATG AAATGGAGCC CTTCCCTGGA ACTAACCAGT cSS^J^uJS 
GTGTGACTAA GTAAAGATGA TAAACCCCAT CTGCTGGGGG TGTCACTTCA CACTCGGCAT1500 
GCATTGTGAA AGCTTTCCAT ACCCTTGGCC ATTCCCTCTC TCCTCTCTCT ^ScCcS^Jtgn 
TTATGCAGGA AGGGACTGCT AACAAGAACG CTTCCATCTC AAACCTTTTC TcJ^rCTcS^J 'lo 

AAACAAACGT AGGCCTTGTT. TACTAATAGC CAGACATCAG AACTGCAGGT AGaiATGTTAi74S 

JSJ^I?''' TTATTTCTGG CAGCTCCTGG AATCCTAATA TTGTAAATGA GTGGgIcACMS JS 

CTTGCATATT GTGACCATTC TATTGAGGCC CTTCTCTGTT TAATGCATAT TATACTTG^lflfin 

?rlll^rl^r •^^^■^^T^T TTCTAACCTA AAGGTGCTGC CCTaSS ScSgSJLS 

f^JI^If """^ CTCTTTTTCC TTTTCCAAAC AGCAAACTCT GAGGCCATGA GCAGCCAAAAlIsS 

ACTAGAGGTA CTGCTCCACC TCGTCTCATA AAGGGAAACG GGCTCATCCC TTGGATTc??2o2n 

GAGGAGGGAG AGGGAGATGG TGTGGAGGCT CGAGGACAGA GAGAGACaS IIt^TGiSIIioI 

caatctgtag gccgcctggc ttagaataag cagtaccttc ttatcattcc GCTAT??cf n59 
(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 160 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2795 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieins3ure 
(0) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs dureh Assembllerung und Editieruna 

hergestelltepartlellecDNA «'"c«ung 

(III) HYPOTHETISCH: NEIN 



(ill) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 160 : 

ACATTTTTAA CCGCAGACGT l^TJ^^CT CC^^t^ r^:^^ !^^;^ , - ■ 
CCAAGAAGTT AGAAGTCATC ATCGGGAAGC CCCAGGGGTC SagSS 180 
GACAGAGAAT TAGAAAGAGA GAAAGAACCC CAGCGACTAG AGCGTGAAGC CaSgSIgg llo 
GAGAAAGAAC GGCGAAGATC CCGAAGTATT GACCGGGGGT TAGAACGCAG G^^A^cJgA loo 
AGTAGGGAAA GGCATAGAAG TCGCAGTCGA AGTCGTGATA GGAAAGGGGA SgSgSaJ 36^ 
AGGGATCGAG AAAGAGAGAA AGAAAATGAG AGAGGTAGAA GACGAGATCG ^SSSJ III 
. AAGGAAAGAG GAAATGAACG AGAAAAGAAA GGTCCAAGGA ACAGAGaIS IS^G tlo 
TAGAAGAGAA GAAACATAAA GAAGACAAAG ATGATAGGCG GCACAGAGAT GAcSaG 5^0 
ATTCCAAGAA AGAGAAAAAA CACAGTAGAA GCAGAAGCAG AGAAAGGAAA CAC^gJa 600 
GGAGTCGAAG TAGAAATGCA GGGAAACGAA GTAGAAGTAG AAGCAA^ S^Jc^CTA 66^ 
AACATAAAAA TGAAAGTAAA GAAAAATCAA ATAAACGAAG TCGAAGTGGC A^JS^gU 170 
GAACTGACAG TGTTGAAAAA TCAAAAAAAC GGGAACATAG TCCCAGCaS gSS^^cJ^ IBO 
TAGAAGCAAA GAACGTTCCC ACAAACGAGA TCACAGTGAT A^GaS 840 
AGTCAGACAA ACATGATCGT CGAAGGAGCC AAAGTATAGA ACAAGAGAGC CAA^^S^C 900 
n^l"^^ CAAAGATGAG ACTGTGTGAA AATATTTTGT AAAAGTGGAT CaJaJ?^? 960 
CCTATAAATG ATTAAATCTG CTTTTTTCCC CCACGTTGAG ATTGTGCAGT SSSS^Ji??? 
CCTCAAGCTC TCCCTGTAGG CTGCATTTTC ATTTCCTCTT TCGTG^AGGG J^G^GcS^^JSsS 
GXAWC^^T T1:aTT(^T GGTGTTxrg^ CCCAATT^^^ aAGTTTS^^JSI°jG-J6^?40- 
AGATTGTTCT TGCATTTTTA TTGTTTGTTT TTGAAATGTA CAGTCTCTAC ATA^GTCci'mJo^ 
AAAATGTTTT AATTCCTTTG GCATGGTTGC CATGTTGGTT AAAtSgTAT JI^GcI^JI^lzeS 
ACTGCCACTA ATCTATTTTT GTTTTGTAGG TGTGGGATTA TGGTTTGTGT ACTcSS^JJisf S 
GCATGGCTGT GCTTTTCGTA ATAGAATGCT AAAGACTTTG AGAATGGATC tJgG^gSJsbS 
ATTATAGGAG AAGTATGTGC TGCCAATGTA CAAGAAGGCA GCATTgSgg ISSScJLo 
TTGTCTACTG TATATTATCT TGGAAGGCTC TTGTTAATAT GTTACACTTA mIJ^SSmSOO 
rrlll^rlll '"""^^^•^ TTATGAGAAG TTAGTTTCTG ATGCAGAGG? JJJ^GGcJJJseS 
^li^?!*" AAAAGTCCTT TTAGCATTCT ACCTCAAAGG GACACTTAGT ATGCCtSaAIwS 
TTTATTCACT TAGTTTTCCT TTTTTATTTG AAAAAATACA TGACATGTAA TCTTTTtJ^^ISSO 

S?cS GcScS l^l^?."" TATTAAAGAA AAAAATtS? G^SI^GCC 5 S 
TAGCATTCTT GCAGAACCCT ATACTAACAT GTAATGGGGA GAGGGTGGGG CAGATGAGTA1800 
GAGAAACAGA TTCAAGCCTC AAGCTTCCAA AGCATTTTTA TAAATGGAAA ATCC^^iscS 
TATGAAACAG CTTGATATAG TGTCCTTTTT TTAAAATTCA GAACTTTT?? ^ISgIS^^mS 
GGAGATTGCT GTTTGAGTTT TTAAACTTAA TCTAGAACAG AGGAGTATTA AmSSJssS 
TGTGCTGCAT TATTTAAGAC TATCAGCAAA TTATTTGATA GATTGTTCTT Jc^c??g?A2o!S 
JJ^ISJ''^^^ AGAACCATCA TGAGTGTGGA ATAAATACTG GATTAAATCC J^^JSSnSS 
GTCTTGGCTT TTCCCCCATT TGTTAAATTT TTTTAGCATA TTTATATTGT GgSaTTGA^ZIgS 
GAAACGTCAG TAGAGTCACA CTTTGTGTAC AGGGATGTCT TAGTGCCCAG A?^IIg?G2222 

aattttggag aaatgcatag actgggattg ggcatgtggt aatcaataat ct?ta??agS28S 

ATACTTGATA ATGGCAGTTC CCTTTGTCAG TGGTTGTTAC ATGTGTCATT TgSSJ^sJS 

gttccatgtc aaagacgttt attgggatac cttttacttg gacaatatct ?aS???k«S 
taaaatttgg acttgaaatt ctttaagata attcacccaa ttctttttag aaaagS?246? 
JS^^^S^"^ agtaatgatg tcagtgctag ggctaaaact cagtattctg a?JS???^?2522 

S^^^JJS^^ CGCACATTGA GGTTTGTTTT ATCTCACTGG TTATACTGGC CAACTAATGC2580 
GCACTCAGAA GCCACCTTGC AAAAATGTTA AATGGAGCAA ACGAGTACAC TTGCAAGAGT2640 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 161 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1711 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 
(0) STrang: einzel 
(D)TOPOLOGIE: linear 

fil).MO!.EKn! jyP: v^.pin-reSjjen ESTg d-rrh ^ssgi 
hergestellti parties^ ' 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 161 : 



TCGGCGAGCA 
GCTCATGTTC 
AATCAGGAAA 
AGTTGTGGTC 
GAGAGGAGCT 
AGAGATCCAG 
TACTAAGTCT 
TTTGATCAAC 
GATGCACATA 
ACTAAAGGAA 
AAGGATCCAC 
TCACAGCAAG 
TGGCGTTACG 
ATCTTTCATG 
AGCCCAGACC 
TTTCAGTGAC 
GCGGCTGTGG 
AGTTGGACCC 
CTTCAAGGTT 
GGTGTCCAGT 
TTACTTTGCT 
TCATATGACC 
GCTATAGCAG 
TCCCAACCAA 



ACGCTGGAGC 
CCGCTGTTGC 
ATGCTGTCCA 
ACAGGAGCTA 
CGAGTATATT 
ACCACGACAG 
ATTCGAGCTT 
AATGCAGGAG 
GGAGTCAACC 
TCAGCCCCAT 
TTCCATAACC 
CTAGCCAACA 
ACGTATTCTG 
AGATGGATGT 
AGCCTGCACT 
TGTCATGTGG 
GACGTCAGTT 
AAGAGAAGAC 
TTCAAAACCT 
TAAAACTCAG 
TCTGTTACTG 
TGCACAGCTC 
GGATGATTTA 
CCAGTCTTCA 



ATCCCGCTCT 
TCCTCCTTCT 
GTGGGGTGTG 
ATACAGGTAT 
TAGCTTGCCG 
GGAACCAGCA 
TTGCTAAGGG 
TGATGATGTG 
ACTTGGGTCA 
CAAGGATAGT 
TGCAGGGCGA 
TCCTCTTCAC 
TACACCCTGG 
GGTGGGTTTT 
GTGCCTTAAC 
CATGGGTCTC 
GTGACCTGCT 
TGCAGCAGAC 
TTAGCACAAA 
TGTACTGCCA 
CCAGAGTTAC 
ATTTTCCTTC 
TGCAAATTTG 
CTTCAAGAGG 



GGTGCCGCTG CAGCCGGCAG AGATGGTTGA 60 
GCCCTTCCTT CTGTATATGG CTGCGCCCCA 120 
TACATCAACT GTTCAGCTTC CTGGGAAAGT 180 
CGGGAAGGAG ACAGCCAAAG AGCTGGCTCA 240 
GGATGTGGAA AAGGGGGAAT TGGTGGCCAA 300 
GGTGTTGGTG CGGAAACTGG ACCTGTCTGA 360 
CTTCTTAGCT GAGGAAAAGC ACCTCCACGT 420 
TCCGTACTCG AAGACAGCAG ATGGCTTTGA 480 
CTTCCTCCTA ACCCATCTGC TGCTAGAGAA 540 
AAATGTGTCT TCCCTCGCAC ATCACCTGGG 600 
GAAATTCTAC AATGCAGGCC TGGCCTACTG 660 
CCAGGAACTG GCCCGGAGAC TAAAAGGCTC 720 
CACAGTCCAA TCTGAACTGG TTCGGCACTC 780 
CTCCTTTTTC ATCAAGACTC CTCAGCAGGG 840 
AGAAGGTCTT GAGATTCTAA GTGGGAATCA 900 
TGCCCAAGCT CGTAATGAGA CTATAGCAAG 960 
GGGCCTCCCA ATAGACTAAC AGGCAGTGCC1020 
TACACAGTAC TTCTTGTCAA AATGATTCTC1080 
GAGAGCAAAA CCTTCCAGCC TTGCCTGCTT1140 
GATTCGTCTA AATGTCTGTC ATGTCCAGAT1200 
TAGAGATATC ATAATAGGAT AAGAAGACCC1260 
TGAAAGAAAC TACTACCTAG GAGAATCTAA1320 
AACTAGCTTC TTTGTTCACA ATTCAGTTCC1380 
GCCACACTGC AACCTCAGCT TAACATGAAT1440 
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AACAAAGACT GGCTCAGGAG CAGGGCTTGC CCAGGCATGG TGGATCACCG GAGGTCAGTA1500 
GTTCAAGACC AGCCTGGCCA ACATGGTGAA ACCCCACCTC TACTAAAAAT TGTGTATATC1560 
TTTGTGTGTC TTCCTGTTTA TGTGTGCCAA GGGAGTATTT TTCACAAAGT TTCAAAACAG1620 
GCCACAATTA ATTCAGGAGT TGGGAGGGAA AACCAGTGGC CATTCCAGTC TTTTTGGCAAl fiftO 
TGGAAATGGG TGGGCGAAGG GGGTGTCGGT T 1711 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 162: 



(A) LANGE:271 Aminosiuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

WlOLeK0LTYP: ORF ■ 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 162 



RXGCPRXMPX AKSXXVXXTL GXLXPXPGXG LPNXXSEXRX CRAXWRXLPD RXLQMLXSPC 60 
SPAXXGPAPP AGRXFXRGXA AXHAXPXXPR SLRASASRAQ SPACXLVWC ASXILASXVL 120 
XXSSRNASSS LSVRLADCAX VPQVNHPGLL ELSLSAVALV ADPAQAVQAX GWXLRSFSXX 180 
XSWXCCAGR XPLXVAXGXE GLXXRSRGIS SVLLXGLXAG RCTRELSLCD AGTPARACPX 240 
. SSPENFPEXI. RLVPTAFPAf? GHPXPVXPGC H H^^ifARACPX 240 

(2) INFORMATION OSER SEQ ID NO: 1 63: 

(A) LAnGE:182 Aminosduren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(li)MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH:ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(Xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 163 



LTCGTXAQSA NLTDKELEAF REEXXSTFEA KIXEAXTTTR XXAGDCAREA EARRERGXXG 60 
XACXAAXPRX KXRPAGGAGP KXAGLHGEXS ICRXLSGRXL XXARXQRXSE XXLGXPXPGX 120 
GXRXPSVXXT XXLLAXGIXR GQPXRQGGWG WHXVSRQEGX VSGDXQPLPS RHXGLVWAI 180 
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WV 

182 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 164: 

(A) LANGE: 176 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(11) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 164 



PVGPXRSPPT SRTRSWRRSG RSXXAXSKPK SXKHXPLPEX XLEIAHEKLR HAESVGRXAX 60 
RVEPXSRXXS XALLEGXDXR XLGYTVXEAS AGXCPAGXSX ELGXNEXLXG XWGXPS^ 120 
XGXXAXXGPX GSWPVAFXVD SPAVRVAGAG TGCRGRKDXF LVTCSRCRRD T)Sw^ 116 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 165: 

(A) LANGE: 1 1 3 Aminosauien 

(B) TYP: Protein 

(C) 3 rR/iJsiGr^einfet 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 165 

IPEDPHIPES KAKHQAIIMS TSLRVSPSIH GYHFDTASRK KAVGNIFENT DQESLERLFR 60 
NSGDKKAEER AKIIFAIDQD VEEKTRALMA LKKRTKDKLF QFLKLRKYSI KVH 113 

(2) INFORMATION OBER SEiQ ID NO: 1 66: 



(A) LANGE: 100 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(m)HYPOTHETISCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 166 

QMQHFAATLQ ASLLSGLQRL ERDRDWKGTR TEQTGYKDSK QiK?J.CrYRG EQNAFSKDLK fin 
TLPSLQERID ADRRAWTDVM RTKENRWLEM TFIQGHFVRP EQNAFSKDLK JO 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 67: 

(A) LANGE:91 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 167 



GSSKMLHLLE SHKLTWSLNV HSWITSLSIL FSSVNFDGIF PQFQKLEKLV FCPLLOGHOG 60 
TRFLLHILIY GKNDLGSLLC FLVSRVSEEP F U^i-tRl-v FCPLLQGHQG 60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 168: 



(A) LANGE:141 Aminosfluren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

MOLEKOLTYP: ORF 
iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xOSEQUENZ-BESCHREIBUNQ: SEQ ID NO: 168 



SLALDQMQAY KALDTSSLVG EQVTSYLTKK FAELRSPNEF KVYMGHGGKP WVSDFSHPHY fin 

f"'^"' '^'^'^ "° 

141 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 172: 

(A) LANGE: 389 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(D)TOPC;i-OGIE: linear 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(lii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 172 

SVLFCPLHHP HPPPSGVCAA AAVAAAAAAA ARPWTPTRG SLFPLLDLLS FFVEEASMGA 60 

APAADKEEPA AAGSGARSPS SAEKGEPAAA AAPEAGASPV EKEAPAEGEA ^^GSATaS 1^6 
GEAASAASST SSPKAEDGAT PSPSNETPKK KKKRFSFKKS FKLSGFSFKK NKKEAgI^ 24^ 
S^oJJSof ^ DEAAGGAAAA AAEAGAASGE QAAAPGEEAA AGEEGAaSd ^QeSpS 3^2 
VAPEKPPASD ETKAAEEPSK VEEKKAEEAG ASAAACEAPS AAGPGAPPEQ EAAPAEeSa 360 
AAASSACAAP SQEAQPECSP EAPPAEAAE EAAPAEEPAA 360 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 174: 



(A) LANGE: 238 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 174 
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GAATESQTRP SCPGAARIPL ATIPTQIASC PWMSRAALTP PHTRQTARTM GWELRKNGTR 60 
PGAPSTAPPK GTLWPTTFRP AGPTQSLAES DSEDPSGKPR LKVETKVSVE LHReSr 120 
GEYPPEPGER GRTGLASSQP PEQRKGILKN KVTYPPPLTL TEQTLKGRLR SdSqSP 18^ 

tssrtsslgs ggpdcaitvk spgrepgrdh lngvamnvrt gsaqadgsds SSs? 23? 
(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 175: 



(A) LANGE: 225 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li)MOLEK0LTYP:ORF 
(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



(XI) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 175 

SFITAFRVGA IGLGAPSAHI HGHPVEWTP RLPPRALDCD GAVGAARAQG RRARGCGALL 60 
TVGQLLPEPA LQRLLRQRQR RRVGDFIFQD AFPLLWGLAA SKPCAPPLiw ?^S?^A 120 
LLLAVQLHAD LGLHLQAGLA AGVLTVTLSQ ALGRASRPER GWPQRPLWGC CGRRPWPGPI 180 
FPQLPPHRPR CLTSVRRRKS CSAHPGTARY , LSRMRGCGDP CSSWA ^r 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 177: 

(A) LANGE: 344 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II)MOLEKOLTYP:ORF 
(iil)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(Xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 177 

TSGSLPPSAR PESTTSSPPS APALPSVSPG SSPRPGDQEP PALRCGREAL AGAEEKLGGV 60 
PGPEGRGAGA QGREHPAPLP RLLLPSPPLP VPCKQQPELP SVRAAEMSSS SPPAGAASAA 12'^ 
ISASEKVDGF TRKSVRKAQR QKRSQGSSQF RSQGSQAELH PLEQLKDATS NEQQELFCQK 180 
LC}QCC1LFDF MDSVSDLKSK EIKRATLNEL VEYVSTNRGV IVESAYSDIV KMISANIFRT 240 
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J'^nf^Joofn ^^^^EPTLEA SWPHIQLVYE FEXRFLESPD FQPSIAKRYI DQKFVQQLLE 300 
LFDSEDPRER DFLKTVLHRI YGKFLGLRAF IRKQINNIFL RFXI 344 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 178: 

(A) LANGE: 178 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKOLTYP: ORF 
,.^HX^ypQTHETI5.CH:ja . , . / 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 178 

QKSSCCSFEV ASLSWGSGCS SAWLPWLRNC DEPWERFCLC ALRTDFRVKP STFSEAEMAA 60 
LAAPAGGDDD DISAALTLGS SGCCLQGTGS GGDGRRRRGR GAGCSRPCAP APRpS^ 120 
PSFSSAPANA SRPHLSAGGS WSPGRGELPG LTEGRAGAEG GEEWDSGRA DGGREPEV 178 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 79: 
(A) LANGE: 153 Aminosauren 

(8) T\'P: Protein . , 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(il) MOLEKOLTYP: ORF 
HYPOTHETISCHrja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 179 



Son^n^«^ RRSSAASRGR RAVGPGRRGA STPRLSPASS CRLRRCPCLA SSSRSCQASG 60 
PRRCRRRRRR RGLPAPPSRP RRKWTASPGN RSARRRGRSA PRARRSFAAR AARQSCTRCP 120 
SSKMPLQMNN KSFSVRSCSS WYCLISWTL FQT AARQSCTRCP 120 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 180: 

(A) LANGE: 564 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II)MOLEKOLTYP: ORF 
(lil)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



GVIILDDIHE RSIATDVLLG LLKDVLLARP ELKLIINSSP HLISKLNSYY GNVPVTEVKia fin 
KHPVEWYLS EAQKDSFESI LRLIFEIHHS GEKGDIWFL ACEQDIEKVC E^J^OGsS 120 
PDLGELVWP LYPKEKCSLF KPLDETEKRC QVYQRRWLT TSSGEFLIWS Smo^G llo 
VERRKVYNPR IRANSLVMQP ISQSQAEIRK QILGSSSSGK FFCLYTEEFA SSpA ITa 
^SS^J-nln GLGHCDEMNR PAPESLMQAL EDLDY^I^S l^llllll 300 

IMSEFPLDPQ LSKSILASCE FDCVDEVLTI AAMVTAPNCF SHVPHGAEEA ALTCWKTFlJ 36^ 
PEGDHFTLIS lYKAYQDTTL NSSSEYCVEK WCRDYFLNCS ALRMADVIRA ELLEIIKRlS Itn 

lpyaepafgs kentlnikka llsgyewqia rdvdgsgnyl mlSvaS HPLscis^S \lo 

KMPEWVLFHK FSISENNYIR ITSEISPELF MQLVPQYYFS NLPPsiSS ^QQWDhJIp ITo 
VSTMNKEQQM CETCPETEQR CTLQ rirataRUi LQQWDHLSP 540 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 183: 

(A) LANGE: 187 AmlnosSuren 
(8) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(ili)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 183 

SSSy^fwJ KGKKSSPVLN GTARVQEWKE HSLQEASAHH SWIKPLSQS GMEEGAPLPA 60 
SGPDLWAWLI PALESEGMTG TFTSAGLKSL SSSEAGSLLL GEVLRNLWKG KNYARPOCIP 120 
RMRTMAAAAD NSGSNTKTDD KGQCPAKEST LLLLRLVFTH GKDLLQY^D ISO 

187 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 184: 



(A) LANGE: 148 Aminosiuren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



KEKENIQTLL KSKEQEVNEL LQKFQQAQEE LAEMKRYSES SSKLEEDKDK KINEMSKEVT 60 
^io^f Q^SYSTSSSK RQSQQLEALQ QQVKQLQNQL AECKKQHQEV ISvSS 12S 
AVQGQMDEDV QKVLKQILTM CKNQSQKK xoviKMm.i,Y i^o 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 185: 



(A) LANGE: 103 Amlnos§uren 

(B) TYP: Protein 
(0) STRANG: einzel 
(D)TOPOLOGIE: linear 

(11) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 185 



LFFNFEAKNP DMVILWCIAE VSEKKYFCSL YFQVKNVSNT LATSLMALIL 60 
LRERDRILDS PKYLTESRAC SDRAHVPQGC LASVGAWLCW MIC 103 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 187: 



(A) LANGE:129 AmInosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH:ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 87 

AACLALRIAA AMASQSQGIQ QLLQAEKRAA EKVSEARKRK NRRLKQAKEE AQAEIEOYRL 60 

?«fSv!?S^'' AAALGSRGSC STEVEKETQE KMTILQTYFR aWRDEVLDNL LAFVCDIRPE 120 
XnCNYRING 

129 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 90: 

(B) r/P: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii)MOLEK0LTYP:ORF 
(ili) HYPOTHETISCH:ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 190 

LTAARRERAA RAGGGGAELG ASLVAPTTCL PTGQPSGTLS TAWSLSCGQP RTEALRHGAR 60 
LPPGRQVPHV RLQPALLAGR LWRAGCRHLA GRHTGELRHA VLFLPVPVGC QPAHHHRRLC 120 
HGHRLRGLPG CHQGEQVPPA HFLPVLLVFL LEATIAILFF AYTDKIDRYA QQDLkSl llo 
YGTQGNVGLT NAWSIIQTDF RCCGVSNYTD WFEVYNATRV PDSCCLEFSE SSpGTO 240 
WKAPCYETVK VWLQENLLAV GIFGLCTALV QILGLTFAMT MYCQWKADT ^^^^ ^40 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 192: 

(A) LANGE: 168 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF . 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 192 
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STWRQEQIGC FIMDGGDDGN LIIKKRFVSE AELDERRKRR QEEWEKVRKP EDPEECPEPV fia 
YDPRSLYERL QEQKDRKQQE YEEQFKFKNM VRGLDEDETN FLDEVSRQQE lSrREEE itn 
LKELKEYRNN LKKVGISQEN KKEVEKKLTV KPIETKNKFS QAKCWQEL ''"''^''^^^^^ J^O 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 193; 



(A) LANGE:136 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLck&L rt URF - 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 193 

nSSS^^^^ QEGSGKETDC EAYRNQEQVL PGEVLAGAVK HKSSESGNSV KRLKPDPEPD fiO 
KwSiS IGILPGLGAY SGSSDSESSS dSatg iTo 

136 

(2) INFORMATION OBER SEQ !D NO: 194: ... 

(A) LANGE:134 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH:ja 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(») SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 94 

WCLRCLSWTR SRCSQSRHPG LGGCRYILQQ RGSGWRGHSG RCFRETCRMR ALDSCHLAOG fin 
lTfFQF?fSS SS'''^^"' ^^^^'^^^^ GFYRLHSQFL FHFLLVL^ ^SlS 12^ 

134 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:195: 
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(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(11) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCHija 



(vi) HERKUNFT: 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 195 

LPLRLRLFDF SLLSFLCLLD FSLLLLLLRF PAFLLRLLLL CFLSLLLLLL CFFSFLESLL 60 
SSLCRLSSLS SLCFFSSTSP LLLCSLDLSF LVHFLFPYHS HDLVFYLSHF LSLFLDPCPF 120 
YPLSYHDFDC DFYAFPYFCC ACVLTPGQYF GIFAVLSPFL WLHALVAGvI SLfSlJqN 111 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 196: 



(A) LANGE: 165 Aminosduren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) y OLeKULiYP: ORR .. 
(ill) HYPOTHETISCHrja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 196 



IFLCWDYVPV FLIPQHCQFF LDCHFDFVYL IFLYFHFYVY LISLCFYFYF VSLHFYFDSY 60 
fSif^cJof ^^^SLSWNL FCHLCAAYHL CLLYVSSLLP LPYFSVPWTF LFSFISSFLI 120 
IVTISSSTSL IFFLSFSIPV PSIPFPITTS TATSMPFPTS AAPAF i65 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 97: 



(A) LANGE: 163 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(li) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii)HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 197 



TRKERSKEQR SRGEVEEKKH KEDKDDRRHR DDKRDSKKEK KHSRSRSRER KHRSRSRSRN 60 
KERSHKRDHS DSKDQSbKHU RRR:s?ir.io:Ewi' ilQEKQHKNKD' ET^^^ — 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 198: 



(A) LANGE: 335 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH:ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 198 

RRATLEHPAL VPLQPAEMVE LMFPLLLLLL PFLLYMAAPQ IRKMLSSGVC TSTVQLPGKV 60 
WVTGANTGI GKETAKELAQ RGARVYLACR DVEKGELVAK EIQTTTGNQQ VLVRKLDLSD 120 
TKSIRAFAKG FLAEEKHLHV LINNAGVMMC PYSKTADGFE MHIGVNHLGH FLLTHLLLEK 180 
LKESAPSRIV NVSSLAHHLG RIHFHNLQGE KFYNAGLAYC HSKLANILFT QELARRLKGS 240 
GVTTYSVHPG TVQSELVRHS SFMRWMWWLF SFFIKTPQQG AQTSLHCALT EGLEILSGNH 300 
FSDCHVAWVS AQARNETIAR RLWDVSCDLL GLPID Juu 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 201 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1712 Basenpaare 

(B) JYP: NuWeinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editleruna 

hergestelKe partielle cDNA ^ 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 201 : 

gtggcagaaa acctcatgac acaatctctc cgcctccctg tgttggtgga ggatgtctgc 60 
agcagcattt aaattctggg agggcttggt tgtcagcagc agcaggagga ggcagagcac 120 
agcatcgtcg ggaccagact cgtctcaggc cagttgcagc c?tc?Lgcc aaacgSgac ISO 
caaggaaaac tcactaccat gagaattgca gtgatttgct tttgcctcct aggcatcacc 240 
tgtgccatac cagttaaaca ggctgattct ggaagttctg aggaaaagca gctttacaac 300 
aaatacccag atgctgtggc cacatggcta aaccctgacc catctcagaa gcagaatc?c 360 
ctagccccac agaatgctgt gtcctctgaa gaaaccaatg actttaaLa agagaccctt 420 
ccaagtaagt ccaacgaaag ccatgaccac atggatgata tggatgatga agatgatgac 480 
ZlTrfr acagccagga ctccattgac tcgaacgact ctgatgatgt agatgacact 540 
gatgattctc accagtctga tgagtctcac cattctgatg aatctgatga a^tggtcact 600 
gattttccca cggacctgcc agcaaccgaa gttttcactc cagttgtccc cacagtagac 660 
acatatgatg gccgaggtga tagtgtggtt tatggactga ggtcaaaatc taagaagttt 720 
cgcagacctg acatccagta ccctgatgct acagacgagg acatcacctc acacatggaa 780 
agcgaggagt tgaatggtgc atacaaggcc atccccgttg cccaggacct gaacgcgcct 840 
tctgattggg acagccgtgg gaaggacagt tatgaaacga gtcagctgga tgaccagagt 900 
gctgaaaccc acagccacaa gcagtccaga ttatataagc ggaaagccaa tgatgagagc 9fi0 
aatgagcact ccgstgt^yat tg^itagtcacj Qaactttccr. aagtcagc^g tgaa?tccacl020' 
agccatgaat ttcacagcca tgaagatatg ctggttgtag accccaaaag taagg^agaalOSO 
gataaacacc tgaaatttcg tatttctcat gaattagata gtgcatcttc tgagg?caatll40 
Tnrtttlt^^ aaaaatacaa tttctcactt tgcatttagt caaaagaaaa aatgctttatl200 
ttttnt^r^t ^^^agaacat gaaatgcttc tttctcagtt tattggttga atgtgtatctl260 
tllTt . g^aaataact aatgtgtttg ataattagtt tagtttgtgg ctLatggaal320 
Itlr.r'^ t aactaaaagc ttcagggtta tgtctatgtt cattctatag aagaaa?gcal380 
aactatcact gtattttaat atttgttatt ctctcatgaa tagaaattta tgtagaagcal440 
lllllttl^'' ttttacccac ttaaaaagag aatataacat tttatgtcac tLaatc?tt 500 
t?atctta^^ rT''.^''^^ attttgttgt gattatcttt ttgtggtgtg aataaatcttl560 
ttatcttgaa tgtaataaga atttggtggt gtcaattgct tatttgtttt cccacggttgl620 
aataaaacat aacctttttt actgcctaaa aaaaaaaaga gaaaagaaaal680 
aaaagaaaag aaaaaaaggg gagggagggg ag y ^ooy 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 202 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1610 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 

hergestellte partielle cDNA 
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(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN^^ 

(iii)ANT|.SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

{xjivSEQUENZ-BESSHREfSUNG: SEQ:iL> PiO: 2U2 : 



caggaggaat tctatgcctg acgcgggagc 
gcatcttggg ggggtggccg ctgagtggca 
aggtctaatc tagatatcga cttgtttttg 
cccagtagac cttgttactt ctgaggtaag 
ttgcttccct aatctatggt cgggagacag 
tttaaactag gagaaccaaa tctggaagcc 
ttgagtttgt cgctcatgtg tgcaacaggg 
tggtggtctg ttggcaggct ggccagtcca 
cagtcgtgcc tgtgtccatg cgctcagggc 
gagaagcccg tgtgagaagt gaatgctggg 
gagggcggca ggggcctgga gatcctcctg 
tctccagggg ctgcttcctc ctggaaattg 
gagcgcctcc atccaaggcc aggttctccg 
ggctggaatc aggaatattt tccaaagagt 
ttaatccaat gggtttttcc ctgtacagta 
aagtay f cct gtgacitgqqa ctgccr itcgc 
cggacttttc tgcaaacacc aacatgttgg 
ctttcccatg gggagggatt ctggttccag 
ggctgaaatt ctcctggagg tcggtaggtt 
ttctgtgttg ccaagctcca agccccatct 
agcacagctt gacctgaggc tgtggtcaca 
agacaccttg gacatcctcc tcccacccgg 
ctcctgcact tacttgctta tttgacaacg 
gtgggccagt ctgtggatca gagatgcacc 
cgatactgcg actttctgcc tggagtgtat 
ggtcggctga ccatgctcat ctgctggtcc 
tcatttgtgt aacgacaata aacggtactt 



catgcgcccc ctccgccctg ccactcacta 60 
ggggacagga gtccactttg tttcgtgggg 120 
cacatgtttc ctctagttct ttgttcatag 180 
ttaagtaagt tgattcggta tccccccatc 240 
catcagggtt aagaagactt tttttttttt 300 
aaaatgtagg cttagtttgt gtgttgtctc 360 
tatggactat ctgtctggtg gccccgtttc 420 
ggctgccgtg gggccgccgc ctctttcaag 480 
catgctgagg cctgggccgc tgccacgttg 540 
actcagcctt cagacagaga ggactgtagg 600 
cagaccacgc ccgtcctgcc tgtggcgccg 660 
acgaggggtg tcttgggcag agctggctct 720 
ttagctcctg tggccccacc ctgggccctg 780 
gatagtcttt tgcttttggc aaaactctac 840 
gattttccaa atgtaataaa ctttaatata 900 
ttcttgcctc tgtgctgtgt gtgacgtgac 960 
gaaacttggc tcgaatctct gtgccttcgtl020 
ggtccctctg tgtatttgct tttttgttttlOSO 
cagccaaggt tttataaggc tgatgtcaatll40 
tctaaatggc aaaggaaggt ggatggccccl200 
gcggaggtgt ggagccgagg cctaccccgcl260 
ctgcagaggc cagaggcccc cagcccagggl320 
tttcagcgac tccgttggcc actccgagagl380 
accaagccaa gggaacctgt gtccggtattl440 
gactgcacat gactcggggg tggggaaagglSOO 
gtgggacggt gcccaaacca gaggctgggtl560 
gtcatttcgg gcaaaaaaaa 1610 
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Patentanspriiche 



1. 



Eine Nuklelnsaure-Sequenz. die ein Genprodukt Oder ein Teil davon kodiert 
umfassend ' 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz. ausgewahit aus der Gruppe Sea ID No 3 7 
9 15. 17. 18, 21. 25. 27. 33. 35. 36. 38. 39. 40. 42. 43. 44. 46 47 48 

160-16? ' ^' ^' 



b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukleinsaure- 
Oder 

c) eine Nukleinsaure-Sequenz. die komplementar zu den unter a) Oder b) 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen ist. 

Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaBeiner der SequenzenSeq. ID No 3 7 9 15 
17. 18. 21. 25. 27. 33. 35. 36. 38. 39. 40. 42. 43. 44. 46. 47. 48. 50 51 52 53 
54. 55. 57. 58. 59 61. 62. 63. 65. 66. 67. 150-153. 156-158 16(K?61 od Jeine 
komptementare Oder allelische Varlante davon. 



Nukleinsaure-Sequenz Seq. ID No 2-67. 149-161. 201-202. dadurch 
gekennzeichnet. daft sie in Bnisttumorgewebe erhdht exprimiert sind. 

BAG, PAC und Cosmid-Klone. enthaltend funktranelle Gene und ihre 
chromosomale Lokalisation. entsprechend den Sequenzen Seq ID No 2-67 149- 
161. 201-202. zur Venwendung als Vehlkel zum Gentransfer 



Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali den Ansprtichen 1 bis 4. dadurch 
gekennzeichnet. da& sie eine 90% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 



6. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den AnsprOchen 1 bis 4 dadurch 
gekennzeichnet. da& sie eine 95% ige Homologie zu eIner humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist 



7. 



Eine Nukleinsaure-Sequenz. umfassend einen Tell der In den Ansprtichen 1 bis 6 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen. In solch einer ausreichenden GrOBe daB 
sie mit den Sequenzen gemaB den Anspriichen 1 bis 6 hybridisieren 
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8. Ein Nukleinsaure-Sequenz gem§(i den Ansprtichen 1 bis 7 dadurch 
gekennzeichnet. daB die GrdRe des Fragments eine Unge von mindestens 
50 bis 4500 bp aufweist 

9. Eine Nukleinsiure-Sequenz gemSli den Ansprtichen 1 bis 7. dadurch 
gekennzeichnet. dali die GrOBe des Fragnrjents eine Unge von mindestens 
150 bis 4000 bp aufweist 

10. Eine NukleinsSure-Sequenz gemSB einem der Anspriiche 1 bis 9 die 
mindestens eine Teilsequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodiert. 

1 1 . Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemSB einem der Ansprtlche 1 bis 9, zusammen mit mindestens 
einer Kontroli- oder regulatorischen Sequenz. 

12. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemaB Anspruch 1 1 . worin die Kontroli- oder regulatorische 
Sequenz ein geigneter Promoter ist. 



13. Eine Expressionskassette gemdB einem der AnsprOche 1 1 und 12, dadurch 
gekennzeichnet, daS die auf der Kassette befindlichen DNA-Sequenzen ein 

Fusionsprotein kodieren. das ein bekanntes Protein und ein biologisch aktives 

P?.!yp?;pttd»Fr2gment uiitfeStr - ' - ''■'*<^ - < ~ 

14. Venvendung der Nukleinsflure-Sequenzen gemSB den Ansprtichen 1 bis 1 0 
zur Herstellung von Voliangen-Genen. 

1 5. Ein DNA-Fragment, umfassend ein Gen, das aus der Venwendunq aemSB 
Anspruch 14 erhSWich isL ^ ^ 



1 6. JAflrtszelle, enthaltend als heterologen Teii ihrer exprimierbaren genetischen 
Information ein NukleinsSure-Fragment gemaB einem der Anspriiche 1 bis 
10. 



1 7. Wirtszelle gemdB Anspruch 1 6. dadurch gekennzeichnet. daB es ein 
prokaryontisches oder eukaryontische Zellsystem IsL 



18. 



Wirtszelle gemSB einem der Anspriiche 16 oder 17, dadurch gekennzeichnet 
daB das prokaryontische Zellsystem E. coli und das eukaryontische 
Zellsystem ein tierisches. humanes Oder Hefe-Zellsystem ist. 
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1 9. Ein Verfahren zur Herstellung eines Polypeptids oder eines Fragments 
dadurch gekennzeichnet. dad die Wirtszellen gemSli den Anspriichen 16 bis 
18kultiviertwerden. 

20. Ein Antil<6rper, der gegen ein Polypeptid oder ein Fragment gerichtet ist 
welches von den Nultleinsauren der Sequenzen Seq. ID No 2-67, 149-161 201- 
202 kodiert wird, das gemSfi Anspruch 19 erhaiUich ist. 

,21^-'S-A!-ak5?js^?^ge;>?^|^^ ■■■■ 
nnonoklonalist. 

22. Polypeptid-Teilsequenzen. gemafi den Sequenzen Seq. ID No 71-148, 1 62-1 98. 



23. Polypeptid-Teilsequenzen gerndfi Anspruch 22, mit mindestens 80%lger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 



24. Polypeptid-Teilsequenzen gemSB Anspruch 22, mit mindestens 90%faer 
Homologie zu diesen Sequenzen. 



Verwendung der PolypeptidrTeilsequenzen gemafi den Sequenzen Seq. ID No 
1'143. 1G2-198, als Tools tilm AlJOndetrvonVvTilistoiTsii gegsVi Bsui^tkiWij^ 



Venvendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemaiJ den Sequenzen Seq ID No 
2-67. 149-161, 201-202 zur Expression von Polypeptiden, die als Tools zum 
Autfinden von Wirkstoffen gegen Bmstkrebs venwendet werden kdnnen 



27. Venvendung der Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2-67, 149-161 201-202 ii 
sense Oder antisense Fonn. 



28. Venwendung der Polypeptid-TeMsequenzen Seq. ID No 71 -148. 1 62-1 98 als 
Arzneintittet In der Gentheraple zur Behandlung des Bmstkrebses. 

29. Venwendung der Polypeptid-TeMsequenzen Seq, ID No 71-148, 162^198. zur 
Herstellung eines Arzneimittels zur Behandlung des Brustkrebses. 

30. Arzneimittel, enthaltend mindestens eine Polypeptid-Teilsequenz Sea ID No 71- 
148.162-198. 
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Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 10. dadurch 
gekennzeichnet, dad es eine genomische Sequenz ist 



32. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemSB den Ansprilchen 1 bis 1 0. dadurch 
gekennzeichnet, da& es eine mRNA-Sequenz ist. 



Genomische Gene, ihre Promotoren. Enhancer, Silencer, Exonstruktur 
Intronstruktur und deren Spleifivarianten, erhflltllch aus den cDNAs der 
Sequenzen Seq. ID No 2-67, 149-161, 201-202 



Verwendung der genomischen Gene gemt.S Anspruch 33, zusammen 
geeigneten regulativen Elementen. 



36. Eine Nukleinsflure-Sequenz gemaB den AnsprOchen 1 bis 7 dadurch 

Fragments eine Ldnge von mindestens 




gekennzeichnet. dafi das regulative 
Enhancer IsL 



450 bis 3500 bp aufweist 
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Systematische Gen-Suche in der In^te UfeSeq Datenbank 




Gene von Intere^e 



FIg.l 
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Prinzip der EST-Assemblierung 

-^0.000 ESTs pro Gewebe 



Contjgs 




Assemblierung bei 0% Mismatch 
mit GAP4 (Staden) 



Singletons 



in Anzahl und Ldnge 
zunehmende Contigs i 



Iterative Assemblierung 
mit steigendem 

Mfemateh (1%.2%.4%) 



5000-6000 Contigs -25.000 ubrige Singletons 

V 

'"30.000 Konsensus- 
sequenzen pro Gewebe 



Fig. 2a 
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-50.000 ESTs 
eines Gewebes 
(Z.B.: Brust Tumor) 



GAP4 assembly 1 . Runde: 

minimum initial nxjtch: 20 
mcaximum pcxls per read: 8 
maximum percent mismatch: 0 



GAP4-Datenbank 1 




I ContJgs 1 



Singletons 1 . 



nicht 
assembllerte 
ESTs 



GAP4 assembly 2. Runde: 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
rTKDdmum percent mismatch: 1 



GAP4-Datenbank 2: 




IConttgs2 



Singletons 2 , 

— ^ 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



GAP4 assembly 3. Runde: 

minimum Initial match: 20 . 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch:. 2 



GAP4-Datenbank 3 




^^Contigs 3 SingieTonsS^^ 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



Fig. 2b1 
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GAP4-Datenbank 3: 

Corrtjgs 3 



(r 



nicM 
assemtHfene 
ESTs 



C Consensus 3 1 



GAP4 o.^semblv 4. Runde: 

minimum initial f,:; . -i. 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 2 



Consensus 5 




1^ ^ 

Singletons 5 



Fig. 2b2 
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GAP4 assembly 6. Runde: 

minimum Initfca matcli: 20 
mcxdmum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 4 




assemblierte Datenbank 
eines spezlflschen Gewebes 
. . (z.B.:Brust Tumor) 



Fig. 2b3 
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assemblierte Datenbank 
eines spezlflschen Gewebes 
. . (Z.B.: Brust Tumor) 



C 



EInlesen ols Singletons 



Cbtenbonk eInes 
speziflschen Gewebes 
(z.fl.: Brust Tumor) 



^ 



Datenbank eines zweiten ^ ^ 
spezlflsctien Gewebes 
. . (2.B.: Brust Normal) 



GAP4 assembly 
mWmum Initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 4 




Tiffnor-Gewebs- 
spezlflsctie 
^STs 



nfciht Gewebs- 
spezlfische 
vv ESTs 



Normal-Gewebs- 
spezifisctie 
ESTs 



Fig. 2b4 
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Gene von Interesse 



Bestimmung der 
gewebsspeziflschen 
Expression uber 
Glektronlschen Northern 
( INCYTE UfeSeq und 
offentliche EST 
Datenbanken) 



Kondldctengene fur 
Tumorsuppressoren Oder 
Tumoraktivatoren 



Fig. 4a 
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Partielle 
cDNA 
Sequenz z.B. 
EST o.Contigy 

S 



.GCCTCAAGTTATC. 



WHILE q > q.i 



Elektronischer Northern-Blot 







Fishers Exakter Test 




r 


Automatisehe Verlangenmg 



IF Ur 



-►Exrr 




..ATGTCCTAGCCTCAAG TTATCAGATGCAA 1 

t ^ 



Fig. 4b 
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Isolieren von genomischen BAG und PAC Klonen 



^i^^^i^Q^Q*^^'® K!on-Lokafis3tion iiber FISH 

Hybridislerungssignal 




Sequenzierung von Klonen, die in Regionen 
lokalisiert sind. die chromosomale Deletionen 
in Prostata- und Brustkrebs aufweisen 

fuhrtsur ^dentifeierung von Kandidatehgenen ^ ^ 




Exon 



Intion 



Bestatigung der Kandldatengene durch 
Screening von Mutationen und/oder 
Deletionen in Krebsgeweben 



Fig. 5 
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